Diversidade genética da raça garrana baseada em MTDNA, microssatélites e dados genealógicos by Cipriano, Fernanda Guiomar Ferreira
  i 
UNIVERSIDADE DE LISBOA 
FACULDADE DE CIÊNCIAS 





DIVERSIDADE GENÉTICA DA RAÇA 
GARRANA BASEADA EM MTDNA, 




Fernanda Guiomar Ferreira Cipriano 
 
 
Tese orientada pela Professora Doutora Maria do Mar Oom 
 
 
Mestrado em Biologia 


































© Mónia Nakamura 
  iii 
Agradecimentos 
Em primeiro lugar, quero agradecer à Professora Doutora Maria do Mar Oom 
por ter aceite ser orientadora deste trabalho, bem como agradeço pela preocupação, 
dedicação e apoio. 
Também quero agradecer à Joana Morais e à Cristina Luís pela maravilhosa 
introdução que me fizeram ao mundo laboratorial, pela ajuda e pela paciência. 
Quero também deixar registo do que agradeço aos meus amigos e mais alguns 
por nunca deixarem de acreditar em mim e por estarem sempre ao meu lado a dar-me 
força, mesmo nos momentos menos positivos: “Tu consegues!”. Também não posso 
deixar de referir todas aquelas pessoas que se preocuparam e por um milhão de vezes 
me perguntaram (com maior ou menor interesse): “Como vai a tese?”.  
Por último mas não menos importante, quero agradecer à minha mãe e ao meu 
mano, pela paciência, pela capacidade de aturar as minhas mudanças de humor, por me 











  iv 
Nota Prévia 
A Bibliografia do presente trabalho encontra-se elaborada de acordo com as 



















  v 
Resumo 
A presente dissertação refere-se a uma raça autóctone portuguesa que se 
encontra em risco de extinção, o Garrano. Para esta raça é essencial um plano de gestão 
que vise o seu melhoramento genético e salvaguarda a longo prazo. 
Através de uma componente molecular (DNA mitocondrial e microssatélites) 
pretendeu-se analisar a variabilidade genética e estrutura populacional dos indivíduos 
que entraram a título inicial para os núcleos mais característicos da raça: Arcos de 
Valdevez, Vieira do Minho e Terras de Bouro. Por outro lado, usando o Livro 
Genealógico da raça e com recurso ao programa Sparks, procurou-se informatizar os 
dados genealógicos, bem como realizar a análise genética e demográfica da raça com 
base nestes.  
Em ambos os marcadores moleculares a raça Garrana evidenciou variabilidade 
alta e baixos valores de inbreeding. Desta forma, a principal preocupação para a 
conservação desta raça é o seu reduzido efectivo.  
A análise de haplótipos do DNA mitocondrial revelou quatro haplogrupos já 
anteriormente descritos para outras raças de cavalos e novos haplótipos que realçam a 
singularidade da raça.  
Verificou-se a existência de estruturação populacional com Arcos de Valdevez a 
distinguir-se dos outros dois. Este, de acordo com a Associação de Criadores de 
Equídeos da Raça Garrana, foi constituído por animais de carácter menos puro. 
Esta raça possui um registo genealógico completo até à segunda geração. Com a 
transferência desses dados para um programa informático, ficou instituída uma 
ferramenta de grande utilidade na gestão da raça. No sentido do seu melhoramento 
genético e diminuição da perda de variabilidade genética deve-se promover a 
contribuição equitativa dos fundadores, que neste estudo se revelou desequilibrada. Os 
baixos valores de Inbreeding obtidos e os diversos parâmetros demográficos, calculados 
com base no pedigree, poderão encontrar-se enviesados, consequência da pouca 
profundidade e lacunas de informação deste registo genealógico.  
Palavras-Chave: Garrano; diversidade; mtDNA; microssatélites; Stud Book;   
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Summary 
The present dissertation is about an autochthonous Portuguese horse breed in 
danger of extinction, the Garrano. It is essential a management plan to achieve genetic 
improvement and make a long term maintenance of this breed 
Through molecular approach (mitochondrial DNA and microsatellite), the 
genetic diversity and populational structure of the first individuals of the most 
characteristic nucleus of this breed (Arcos de Valdevez, Vieira do Minho e Terras de 
Bouro) were analyzed. Moreover, informatization of genealogical data and demographic 
and genetic analyses using Garrano’s Stud Book and software Sparks were conducted. 
In both molecular markers this breed showed high levels of variability and low 
values of inbreeding, which means that the main concern about Garrano is the low 
number of effectives. 
The analysis of mitochondrial DNA haplotypes revealed four haplogroups 
already described for other horse breeds and it also revealed new haplotypes, that 
emphasizes the singularity of this breed. 
Is evident the existence of a population structure, with Arcos de Valdevez being 
apart from the other two nucleus and according to Associação de Criadores de Equídeos 
da Raça Garrana this was the nucleus which initiated with the less pure animals. 
 This breed possesses a complete genealogical record until second 
generation. With the insertion of the data in a software is implemented a very relevant 
tool for population management. 
  To improve genetically and minimize the loss of variability, the founder 
must have and equilibrated contribution, which was not the case of Garrano. Low values 
of inbreeding and several other determined parameters, using pedigree data, may not be 
completely correct because of low profundity and lacuna of data. 
 
Key-words: Garrano, diversity, mtDNA, microsatellite, Stud Book    
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1. Introdução geral 
1.1. O cavalo 
O cavalo pertence à ordem 
Perissodactyla (Gr. Perissons, ímpar + 
dactylos, dedos), cujos animais se 
caracterizam por terem um número ímpar 
de dedos (um ou três) (Hickman et al., 
2001). Os perissodáctilos são mamíferos 
placentários, ungulados, de médio e 
grande porte, que apresentam um 
esqueleto pós-cranial adaptado para a 
marcha (Oom, 1992). Segundo Gonzaga (2004), é no Eocénio que surge o primeiro 
representante da família Perissodactyla: Hyracotherium (Figura 1). Tratava-se de um 
animal com quatro dedos e de pequeno porte. Além da família Equidae, a esta ordem 
pertencem também as famílias Tapiridae e Rhinoceratidae, tendo sido a família 
Equidae a única que inclui espécies sujeitas ao processo de domesticação: o burro 
(Equus asinus) e o cavalo (Equus caballus) (Clutton-Brock, 1987 in Oom, 1992, Oom, 
1992;).  
Taxonomicamente o cavalo tem a seguinte hierarquia: 
– Reino: Animal 
– Filo: Chordata 
– Classe: Mammalia 
– Ordem: Perissodactyla 
– Família: Equidae 
– Género: Equus 
– Espécie: Equus caballus 
Os equídeos são animais sociais, preferindo associar-se com animais da sua 
espécie, mas também podem fazê-lo com os de outras espécies. Viver em grupo é uma 
estratégia de sobrevivência que reduz as possibilidades imediatas de um indivíduo ser 
caçado e aumenta a possibilidade do predador ser detectado (Goodwin, 1999). Os 
Figura 1 - Imagem esquemática do 
esqueleto de um Hyracotherium (disponível em  
http://gpc.edu/~pgore/myphotos/fossils/hyracoth
erium.jpg 
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cavalos são animais sociais não territoriais. A unidade social e de reprodução é a 
manada, que consiste numa associação estável de éguas, a sua descendência e um ou 
mais garanhões não parentes que defendem que defendem o grupo de fêmeas e as suas 
oportunidades reprodutivas de outros garanhões (Linklater, 2000 in Heitor, 2001). 
1.2. O Garrano 
O Garrano, juntamente com o Lusitano e o Sorraia, representa uma das 3 raças 
autóctones portuguesas, encontrando-se na Península Ibérica desde o Quaternário 
(Andrade, 1938; Ooom, 1992; Gomes, 1996; Portas et al., 2001). Trata-se de um animal 
de pequeno porte (1,30m de garrote) o que lhe confere a designação de pónei (Oom, 
1992). Possui membros robustos, pescoço grosso, perfil concavo, crinas fartas e, muito 
frequentemente, pelagem invernal (Andrade, 1938).  
Bernardo Lima, em 1913, descreveu o Garrano como sendo do tipo celta ou 
galiziano. Cujo tipo se caracteriza por ter “cabeça grossa, mais curta que comprida, de 
perfil recto ou um tanto amartelada, ganachuda, de orelhas pequenas e direitas, costado 
ligeiramente arredondado; dorso e rins curtos e largos; garupa um tanto horizontal (...) 
membros pelo geral mais mal aprumados, grossos de osso (...) estatura pelo mais 
comum abaixo do 1,35m” (Andrade, 1938). Neste tipo distinguem-se duas castas, a 
castelhana e a galiziana. Esta última cumpre a descrição acima feita e na qual se 
incluem os Garranos, animais de “rija tempera, sóbrio, muito ciosos e rufiões por 
índole” (Andrade, 1938).  
Bastante rústico e resistente, animal tipicamente de montanha, encontra-se 
perfeitamente adaptado severas condições orográficas e climáticas (Caetano & Ferreira, 
2003; Andrade, 1938). Habita frequentemente acima dos 1000m de altitude, com 
temperaturas bastante baixas e grande pluviosidade (Oom, 1992). É capaz de transportar 
cargas e cavaleiros, por longos períodos em percursos acidentados, sem demonstrar 
cansaço ou dificuldades. Tem aptidão natural para o passo travado, andamento que 
proporciona um movimento horizontal, ideal para percorrer grandes distâncias uma vez 
que é menos cansativo para o cavaleiro. Esta raça é possuidora de algumas 
características muito úteis na vida rural do sistema de minifúndio tradicional do Norte 
Português, tendo sido muito proveitoso para as populações locais (Andrade, 1938; 
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Portas et al., 2001). O Garrano substitui o burro nas zonas de difícil orologia, não 
havendo burros onde há Garranos (Andrade, 1938).  
1.2.1. História do Garrano 
Pensa-se que o Garrano existe na Península Ibérica desde o Quaternário. 
Existem gravuras e pinturas paleolíticas nas grutas do sul de França e de Espanha do 
Garrano da época, altura em que teria uma distribuição mais ampla, (bem como 
representações rupestres portuguesas no Douro Internacional e no Foz do Goa, 
evidenciando animais de extremidades curtas, perfil de cabeça recta ou concava e “capa 
gruesa” – características que actualmente ainda podemos observar no Garrano 
(Andrade, 1938; Portas et al., 2001). 
Também é certa a existência do Garrano na época dos romanos, aos quais não 
passou despercebido. Os romanos utilizavam-no essencialmente para viagens, surgindo 
referências textuais às suas características: ríspidos e bons animais de montanha. 
Igualmente, na Idade Média há referências ao Garrano na legislação, quer inglesa, quer 
portuguesa ou espanhola, sobretudo no que diz respeito a exportações e importações de 
animais desta raça. Encontram-se, ainda, representações do Garrano em peças de 
cerâmica do Sul de Espanha nos séculos. VI e V a.C., bem como em estatuetas na arte 
do bronze da Serra Morena e do Levante (Andrade, 1938). 
A questão que frequentemente se colocou prende-se com o facto do Garrano ter 
permanecido sempre na Península Ibérica ou não. Após a última glaciação – Wurmiana 
– terá havido uma grande alteração climatérica. O clima frio e seco passou a temperado 
e húmido, o que deu origem a alterações na vida pré-histórica. Poder-se-ia admitir que o 
Garrano do Paleolítico da Península Ibérica tivesse emigrado, tal como a rena, o bisonte, 
o mamute e outros animais, para as regiões setentrionais, por não terem conseguido 
adaptar-se à mudança climática. Os Celtas, ao invadirem a Península Ibérica pelo norte, 
teriam reintroduzido o Garrano, pelo que Bernardo Lima defende uma influência céltica 
para esta raça. Pela análise etimológica da palavra Garrano, poderia deduzir-se uma 
origem céltica, Garrano deriva de garra (gaulês céltico) ou gar (breton céltico). Poderá 
também derivar de garran que em céltico gaélico significa cavalo (Portas et al., 2001). 
Contudo, Andrade (1938) declara que o núcleo ibérico em particular deverá 
descender do núcleo existente após a glaciação Wurmiana. Segundo este autor, devido à 
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semi-domesticação, rusticidade e adaptação às variações do clima ibérico post-glacial, o 
Garrano não foi obrigado a emigrar para o Norte da Europa como as outras espécies 
(eg.: bisonte, rena). Frazão (1944) está de acordo com Andrade (1938), negando, assim, 
o desaparecimento do Garrano da Península Ibérica em qualquer momento. Para 
sustentar a sua afirmação, tem em consideração que no Neolítico o Homem deixou de 
ser nómada e habitou em permanência a Península Ibérica, sendo evidentes as relações 
comerciais dos povos do Neolítico, pela ocorrência de materiais estranhos à região, 
supostamente importados (eg.: âmbar, obsidiana...), sendo apenas possível com o 
auxilio do cavalo. Existe, também, continuidade na arte rupestre com representações de 
um cavalo agarranado (eg.: anta da Orca dos Juncais).  
Estudos recentes, com base em marcadores moleculares, vêm corroborar a 
permanência do Garrano na Península Ibérica (Seco-Morais, 2007).  
Assim, esta raça descenderá da fauna do glacial paleolítica que, pela sua 
rusticidade, não se viu obrigada a migrar como muitas outras espécies, e de cavalos 
pequenos e resistentes, introduzidos posteriormente pelos celtas, que viriam a cruzar-se 
com os que habitavam as regiões montanhosas da Península Ibérica. Tal terá dado 
origem aos cavalos tipo celta das regiões montanhosas Minhotas, Galaico-asturiana e 
Vasco Navarra, representados actualmente tanto pelo Garrano, como pelo Cavalo 
Galego do Monte, o Asturcon, o Losyno, o Potoca, entre outras raças de póneis. 
Caracterizam-se por serem pouco corpulentos, de cabeça quadrada e recta. Devido ao 
regime em que foram criados e os fins para que foram utilizados, pouco se alteraram até 
aos dias de hoje. (Oom, 1992; Portas et al., 2001).  
Com o abandono da agricultura e a mecanização, diminuiu o interesse do 
Garrano como animal de trabalho. Como consequência o seu efectivo e a sua 
distribuição foram drasticamente reduzidos (Portas et al., 2001; Caetano & Ferreira, 
2003). A maioria destes animais actualmente vive em regime de liberdade quase total, 
formando manadas, onde readquiriu comportamentos típicos dos seus parentes 
selvagens.  
1.2.2. Padrão da Raça 
O termo raça é usado nas mais diversas situações, na maioria dos casos 
carecendo de qualquer valor biológico para além do objectivo de exprimir variabilidade 
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entre populações de uma mesma espécie. As diferenças não atingirão, em média, o nível 
proposto para uma diferenciação sub-específica (Mayr e Ashlock, 1991). Uma raça 
forma-se a partir de um grupo reduzido de indivíduos (efeito fundador) ao qual se impõe 
um isolamento reprodutor (Clutton-Brock, 1992 in Oom, 1992). Constitui um conceito 
genético que abrange populações de indivíduos semelhantes por uma ascendência 
comum. Estes indivíduos partilham uma ou mais características, tanto a nível 
morfológico como cariológico, e/ou nas frequências relativas de genes de diferentes 
loci. Estas características étnicas individualizam-na de outras raças da mesma espécie, 
mas que não inviabilizam o seu cruzamento (Sinnot et al., 1977 in Oom, 1992). Como 
entidade infra-específica, uma raça apresenta todas as características gerais da espécie a 
que pertence mas individualiza-se das restantes por determinadas particularidades 
próprias e hereditárias, fixadas ou variáveis (dentro de determinados limites), e que 
deverão constar na sua caracterização (padrão da raça) (Oom, 1992). Os indivíduos de 
determinada raça são identificáveis pelo fenótipo que os caracteriza ou pela genealogia 
(pedigree) (Hill, 1971 in Oom, 1992). Constituem, no fundo, uma população fechada 
(ou semi-fechada), com um fundo genético próprio (Lima-Pereira, 1978 in Oom, 1992).  
É de salientar que os factores de evolução de populações naturais ou artificiais 
não são de natureza diferente (Oom, 1992): estabelece-se uma relação, mais ou menos 
directa entre o genótipo (expresso em fenótipo) e o número de descendentes na geração 
seguinte, ambos sujeitos a processos selectivos. No primeiro caso o meio em que a 
população se insere, no segundo caso a acção deliberada do Homem, quer para fins 
especiais de carácter económico ou cultural, quer como simples curiosidade ou estética 
(Bowman, 1981 in Oom, 1992). 
O Garrano há muito que se encontra bem descrito e as suas características 
morfológicas estão detalhadamente quantificadas por Frazão (1944) e por Oom (1992). 
Sendo necessária a regulamentação e padronização das características étnicas da raça 
(Figura 2), encontra-se descrito o padrão da mesma no respectivo Stud Book (ACERG, 
2000):  
Tipo: Perfil recto, por vezes côncavo. Animais elipométricos, pernicurtos mas 
com sólida constituição óssea; 
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Altura média: Medida ao garrote, com hipómetro, nos animais adultos: ≤ 
1.35m. Altura recomendável: ≤ 1,23m; 
Pelagem: Castanha comum, por vezes escura, eventualmente mais clara no 
ventre e no focinho. Presença reduzida de malhas. Topete farto. Crinas 
abundantes, tombando para ambos os lados. Cauda com borla de pelos 
encrespados na raiz; 
Temperamento: Dócil, é um cavalo de fundo, resistente, sóbrio e fácil de 
ensinar. O macho revela vivacidade, mas após o desbaste torna-se manso e 
tolerante ao trabalho;  
 
Andamentos: 
Geralmente fáceis e 
rápidos, de pequena 
amplitude mas altos. 
Nos caminhos de 
montanha são 
firmes a subir e a 
descer, 
especialmente 
cuidadosos com as 
pedras e os 
obstáculos. Facilmente ensinados em “andadura” e “paço travado”; 
Aptidão: Sela, tiro ligeiro e carga a dorso; 
Cabeça [01]: Fina mas vigorosa e máscula. Nos machos é grande em relação 
ao corpo, proporcionalmente maior que nos cavalos. Perfil recto, por vezes 
concavo. O crânio insere-se sempre na face com grande inclinação, de 
forma à parte superior da fronte é convexa de perfil; a crista occipital é 
pouco saliente em relação aos condidos. Orbitas salientes, sobre a fronte, 
transversalmente plana. Os olhos são redondos e expressivos. Narinas 
Figura 2 - Exemplar da Raça Garrana ([01] - 
Cabeça; [02]- Pescoço; [03] - Garrote; [04] - Peitoral; [05]- 
Costado; [06]- Garupa; [07]- Espádua; [08] - Membros) 
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largas. Orelhas médias. Os dentes são característicosi. As ganachas são 
fortes e musculosas; 
Pescoço [02]: Bem dirigido e musculoso, mas curto e grosso, especialmente 
nos garanhões; 
Garrote [03]: Baixo e pouco destacado; 
Dorso: Recto e curto; 
Peitoral [04]: Amplo; 
Costado [05]: Costelas geralmente chatas e verticais; 
Garupa [06]: De ancas saídas, é forte, larga, tendente para o horizontal; 
Espádua [07]: Vertical e curta; 
Membros [08]: Aprumados, curtos mas grossos. Fortes, de quartelas direitas, 
vestidas de pêlo grosso. Cascos rijos e cilíndricos. 
1.2.3. Distribuição e sistema de Criação  
Actualmente, o solar étnico da 
raça abrange a região montanhosa do 
noroeste português, em 17 concelhos. 
Encontram-se nas províncias de 
Minho e Trás-os-Montes, incluindo 
grande parte do Parque Nacional da 
Peneda-Gerês (Portas et al., 2001) 
(Figura 3). O Garrano pode ser 
encontrado estabulado ou em 
liberdade. Os indivíduos etnicamente 
                                                 







3 =MPmCI  (* ausentes 
na égua) (Oom, 1992). No Garrano “os pré-molares têm estilos bilobados e molares estilo simples. Os molares inferiores têm seio 




Figura 3 - Localização do Solar Étnico 
da Raça Garrana (fonte: GoogleEarth) 
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mais representativos da raça vivem em manada, num regime de liberdade quase total 
(Oom, 1992). 
Os animais que vivem em regime livre são assilvestrados, descendentes de 
animais que foram domesticados e posteriormente libertados, tendo readquirido, com 
sucesso, comportamentos sociais próprios da espécie e que já haviam permitido aos seus 
ancestrais pré-domesticados sobreviver (Oom & Santos-Reis, 1986, Caetano & Ferreira, 
2003). No entanto, os animais têm dono (Caetano & Ferreira, 2003), que os reconhecem 
pelas marcas, quer as feitas “a fogo” (ferro), quer as malhas brancas que foram 
seleccionadas positivamente para esse objectivo (Oom, com. pess.). A intervenção 
humana geralmente ocorre uma vez por ano, numa 
tradição que se mantém até aos nossos dias. Por 
essa altura, após a identificação das manadas pelos 
proprietários, os animais são conduzidos para um 
local específico. As crias desse ano são marcadas a 
fogo com o ferro da raça (Figura 4) e as crinas das 
fêmeas são cortadas. Após este processo os animais 
são todos libertados, com excepção de alguns 
machos juvenis que são retirados da manada e 
vendidos. Estes podem ter diferentes destinos: turismo equestre, trabalhos agrícolas, ou 
carne para talho (Leite, 2000; Caetano & Ferreira, 2003). 
1.2.4. Ameaças e conservação 
O Garrano só tem um predador natural, o lobo, perante o qual não é 
completamente indefeso. Os indivíduos da manada formam um círculo com as cabeças 
viradas para o interior, os membros posteriores virados para o exterior de modo a 
defenderem-se aos coices. Apesar disso, as alcateias devoram quase todos os poldros 
das manadas em liberdade (Caetano & Ferreira, 2003). A predação incide 
essencialmente na faixa etária mais jovem, promovendo o envelhecimento da 
população, mas não constitui o único problema à subsistência do Garrano (Gomes, 
1996). Na primeira metade do século passado, desde 1938, a área de dispersão e o 
efectivo da raça, sofreram uma redução drástica (Portas et al., 2001; Morais et al., 
2005). Em 1948, o efectivo do Garrano era constituído por cerca de 40000 indivíduos 
Figura 4 - Ferro da raça 
Garrana 
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(ACERG, 2000) e, de acordo com Portas et al. (2001), em 2001 inclui apenas cerca de 
2000 animais (dos quais cerca de 1500 são adultos, apresentando um sex-ratio 1:13 (um 
macho para 13 fêmeas). Para tal terá contribuído, essencialmente, a alteração do motor 
de interesse pelo Garrano: antes valorizado pela sua capacidade de trabalho e 
resistência, que faziam deles animais essenciais às populações rurais do interior, tanto 
para o trabalho agrícola, como para transporte de pessoas e bens, são actualmente 
explorados pelo interesse essencialmente económico, centrando-se na obtenção dos 
fundos comunitários disponíveis para protecção às raças autóctones (Medidas Agro-
Ambientais), bem como na venda da carne para consumo. E, assim, o Garrano voltou às 
montanhas para ser criado em regime extensivo (Portas et al., 2001), apesar de nunca ter 
sido um animal perfeitamente adaptado ao estábulo (Caetano & Ferreira, 2003). 
Uma grande ameaça à manutenção das características da raça advém dos seus 
criadores que, com o intuito de aumentar o tamanho e o peso dos animais, promovem 
cruzamentos com outras raças equinas de maior porte, tornando-os mais rentáveis a 
nível de venda de carne. Por outro lado, e como já foi referido, numa tentativa de 
identificá-los mais facilmente, seleccionaram positivamente a ocorrência de pelagens 
atípicas (e.g. ruça e lazã) e de manchas brancas (ver como exemplo as Figuras 31, 32 e 
33 do Anexo I), característica indesejável nesta raça (Oom, com. pess.). Desta forma, 
uma parte significativa do efectivo da população encontra-se adulterada (Gomes, 1996). 
Segundo Cañón & Dunner (1995), a conservação das raças locais é importante a 
diferentes níveis. Economicamente são relevantes, tornando-se vantajosas por 
explorarem nichos não convencionais, para os quais apresentam caracteres especiais. 
Também são essenciais na manutenção de um fundo genético variável sobre o qual o 
Homem possa a actuar, com cruzamentos, no sentido de eventualmente criar outras 
raças. Sem esquecer que estas raças locais exploram recursos vegetais marginais, não 
competindo com outras espécies domésticas ou silvestres. E contribuem para a 
conservação da paisagem que as gerações actuais conhecem e que cada vez mais vêem 
como algo a conservar. Este último é, muitas vezes, o argumento essencial para a 
conservação. Cañón & Dunner (1995) realçam, também, factores de carácter ético e 
moral (qualquer raça tem tanto direito de existir como qualquer outra), estético, cultural 
e de investigação, para a conservação das raças locais.  
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Qualquer população de efectivo reduzido e subdividida, como é o Garrano 
(Morais et al., 2005), sofre constrangimentos na variabilidade genética e que a 
ocorrência de consanguinidade é inevitável (Frankham et al., 2002). A diminuição de 
variabilidade conduz à diminuição da capacidade de resposta das populações a 
alterações do meio, consequentemente a população terá maior probabilidade de 
extinção. A consanguinidade, decorrente de acasalamentos entre parentes, provoca uma 
diminuição da fitness dos indivíduos (Frankham et al., 2002). O Garrano, ao tratar-se de 
uma raça autóctone portuguesa, com reduzido efectivo e subdividida em núcleos, 
constitui uma preocupação em Biologia da Conservação.  
Compreendendo a necessidade de salvaguardar a raça Garrana, na década de 60 
surgiu, pelo intendente pecuário de Braga na Estação de Fomento Pecuário de 
Barcelinhos, o primeiro plano de preservação e conservação da raça. Foi aí instituído 
um depósito de garanhões. Já sob a tutela da Direcção Regional da Agricultura de Entre 
o Douro e Minho, esse depósito foi reforçado com mais garanhões (Leite, 2000). 
Contudo, segundo Leite (2000), este empreendimento não teve sucesso, por se encontrar 
distante do solar étnico da raça e os garanhões nunca foram solicitados para reprodução.  
Em 1993 são implementadas novas medidas para a conservação da raça, com a 
emissão de um despacho no Diário da República n.º206, II série de 8 de Novembro. 
Nele são implementadas as Medidas Agro-Ambientais (regulamento 2078/92 no Anexo 
II) de apoio aos criadores de raças autóctones de linhagem pura, (Morais et al., 2005). 
Deu-se então início aos trabalhos de recuperação da raça. Por essa altura, as 
adulterações à raça haviam sido tais que tinham já atingido duas manadas silvestres do 
núcleo Parque Nacional da Peneda-Gerês (PNPG), um núcleo criado em 1943 com o 
intuito de manter a criação do Garrano em regime de liberdade. No sentido de apurar a 
raça, sob a orientação da Prof. Maria do Mar Oom (FCUL), em Dezembro de 1993 os 
serviços do de PNPG capturaram 11 animais de características atípicas (pelagem ruça, 
lazã, com muitas marcas brancas) e substituíram-nos por animais nascidos em liberdade 
e adquiridos aos criadores locais. Uma equipa de técnicos, chefiada pelo Director do 
Serviço Nacional Coudélico (M. A. D. R. P.) em 1994, procedeu à criação do padrão da 
raça, bem como à criação do registo zootécnico (R.Z.) (Leite, 2000). Todo este 
processo, com base numa selecção fenótipica, foi determinante na salvaguarda da raça 
  11 
Garrana, permitindo realizar um inventário dos animais (Portas et al., 2001), bem como 
estabelecer um Regulamento para o respectivo sistema de criação. 
Actualmente, a importância do Garrano e a necessidade da sua salvaguarda são 
reconhecidas. Esta raça encontra-se classificada como raça autóctone ameaçada de 
extinção com nível de ameaça “muito ameaçada” – possui menos de 1000 fêmeas 
exploradas em linhas pura, precisamente 950 fêmeas em 2004 – no Programa de 
Desenvolvimento Rural e incluída – juntamente com 24 raças de equídeos – na lista 
endangered-maintened editada pela FAO (ver lista no Anexo III) (Gama et al., 2004; 
MADRP, 2007; FAO (2007). Desta forma, é alvo de um programa de conservação e 
melhoramento de Recursos Genéticos que apoia os criadores, individuais ou colectivos, 
cujo primeiro objectivo é garantir a utilização sustentada deste recurso genético 
assegurando, nomeadamente, a conservação in situ da raça e promovendo a sua 
utilização de forma a minimizar as perdas de variabilidade genética por acumulação de 
consanguinidade (MADRP, 2007).    
Porém, surge também a necessidade de avaliar a diversidade genética desta raça, 
bem como criar ferramentas que permitam um plano de gestão adequado, facilitando a 
sua sustentabilidade, minimizando os efeitos negativos de um efectivo populacional 
reduzido.  
 
1.2.5. O Livro Genealógico da Raça Garrana 
Após a implementação do R.Z., em 1993, criaram-se as condições para a elaboração 
do Livro Genealógico (L.G.) ou Stud Book. No R.Z. foram incluídos os indivíduos 
adultosii, que respeitavam as exigências expressas no padrão da raçaiii, apesar de terem 
ascendência desconhecida (ACERG, 2000). A identificação desses animais foi realizada 
com marca de fogo com o símbolo da raça – ferro – na coxa direita (Figura 1.4), e 
número sequencial do R.Z. na espádua direita. A elaboração do L.G. inclui a inscrição 
de animais no Livro de Nascimentos (L.N) e no Livro de Adultos (L.A.). No primeiro, 
                                                 
ii Foram considerados adultos as éguas com idade superior a 3 anos e os garanhões com idade 
superior a 4 anos (ACERG, 2000). 
iii Descrito no Capitulo 1.2.2 
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são registados os indivíduos descendentes de indivíduos inscritos no R.Z. ou no L.A. 
(ACERG, 2000). Estes são identificados com marcas de fogo: letra do ano (eg. “P” para 
o ano 1996) e o número sequencial desse ano, na espádua direita. No segundo, são 
somente aceites os Garranos adultos, previamente inscritos em L.N. e após aprovação 
como reprodutores por meio de provas morfo-funcionais. São identificados com a marca 
do ferro da raça na coxa direita (ACERG, 2000). Para todos os animais inscritos no L.G. 
é efectuada colheita de amostra sanguínea para determinação do genótipo e respectivo 
controlo de filiação.  
Qualquer trabalho que se pretenda realizar com esta raça tem dificuldades 
acrescidas em relação a trabalhos com outras raças de cavalos, não só pelo facto da 
maioria dos animais se encontrarem em liberdade e com contacto humano limitado ou 
inexistente, sendo bravios ao trato, mas, também, pela desconfiança dos criadores 
relativamente a estas acções (Oom, 1992; Leite, 2000). A sistematização do trabalho de 
campo, a posterior adesão dos criadores, incentivados pelos apoios comunitários 
(ACERG, 2000) e, o facto de ter sido considerada uma raça ameaçada, tendo sido 
incluída na lista da FAO (C.E.R.E.O.P.A., 1994) veio permitir a evolução do Registo 
Zootécnico, para o Livro Genealógico (ACERG, 2000). 
No 1º tomo do LIVRO GENEALÓGICO DA RAÇA GARRANA estão inscritos 
animais nascidos até ao ano 2000. Representa um ponto alto do trabalho de preservação 
desta raça. Este livro, publicado pela Associação de Criadores de Equinos de Raça 
Garrana (ACERG) sediada em Vieira do Minho, e elaborado com o apoio do Serviço 
Nacional Coudélico (S.N.C.), encontra-se dividido em três partes principais: STUD 
BOOK, ANEXOS e ÍNDICE DE CRIADORES. O STUD BOOK em si contém informação 
relativa aos animais, nascidos entre 1996 e 2000, inscritos no L.A.. Na parte dos 
ANEXOS indivíduos que correspondem ao padrão da raça, sendo por isso inscritos no 
R.Z., mas cuja ascendência é desconhecida. Tanto os animais do STUD BOOK como os 
dos ANEXOS encontram-se organizados por sexo, com as fêmeas em primeiro lugar 
seguidas pelos machos. Os indivíduos do mesmo sexo encontram-se dispostos por ano 
de nascimento. Em cada ano os indivíduos encontram-se por ordem alfabética, de 
acordo com o respectivo nome. No ÍNDICE DE CRIADORES, encontram-se listados todos 
os criadores de Garrano e os indivíduos que lhes pertencem. Estes estão ordenados por 
sexo, com indicações do ano de nascimento, número da sua inscrição (R.Z., L.A. ou 
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L.N.), bem como a secção em que se encontram (STUD BOOK ou ANEXOS). Além destas 
três secções, o Livro Genealógico contém, ainda, a descrição do padrão da raça, uma 
nota sobre a respectiva evolução e génese, com um diagrama funcional, e o respectivo 
regulamento. 
1.3. Objectivos 
Tendo em conta a contextualização do presente trabalho e sabendo que o 
conhecimento da situação da raça é crucial para o desenvolvimento de estratégias de 
gestão, com vista à conservação de um património genético autóctone de extrema 
importância para as populações do solar da raça, apresentamos como principais 
objectivos: 
• Análise da variabilidade genética dos animais que entraram a título 
inicial para dois núcleos tidos como os mais característicos da raça 
(Vieira do Minho e Terras de Bouro) e um núcleo considerado menos 
“puro” (Arcos de Valdevez) (Figura 5) usando dois tipos de 
marcadores moleculares (DNA mitocondrial e microssatélites). Esta 
análise é, sem dúvida, um passo fundamental para avaliar as 
características genéticas da raça, complementando trabalhos anteriores 
(e.g. Luís et al., 2006, Morais et al., 2005).  
• Avaliação da estrutura genética inicial dos núcleos de Garrano em 
análise (Arcos de Valdevez, Vieira do Minho e Terras de Bouro) 
(Figura5), uma vez que o Garrano possui um efectivo reduzido, 
organizado em sub-populações mais ou menos isoladas.  
• Compilação dos dados existentes para a Raça Garrana num Stud Book 
em suporte informático. A informatização do Stud Book irá constituir 
uma ferramenta essencial para os criadores, pois possibilita a 
indicação de medidas concretas numa perspectiva de 
conservação/gestão da raça.  
• Análise genética e demográfica do Garrano, com base nos dados 
genealógicos compilados. Esta análise preconizará a definição de 
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medidas de gestão/conservação instituídas e incentivará a ACERG na 
compilação dos dados mais recentes sob o mesmo suporte informático.  
 
 
Figura 5 – Localização dos núcleos em análise neste estudo (destacados por uma tonalidade 
mais escura) 
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2. Métodos e Conceitos usados neste estudo 
2.1. Marcadores Moleculares 
Marcadores moleculares são proteínas ou sequências de DNA polimórficas 
capazes de revelar variações no genoma. Porém, nem todas as secções do genoma são 
igualmente úteis como marcadores moleculares (Beebee & Rowe, 2004). 
Habitualmente, são utilizados na análise da variabilidade genética e estrutura 
populacional de raças de cavalos, dois marcadores moleculares em particular: o DNA 
mitocondrial (mtDNA) e os microssatélites. Ambos os marcadores medem a variação 
neutral do DNA – a maioria das mudanças ao nível do DNA é considerada 
selectivamente neutral – mas em diferentes regiões do genoma (Kimura, 1980; Pires 
2006). 
 
Polymerase Chain Reaction 
A caracterização dos marcadores moleculares, acima mencionados, envolve a 
técnica de Reacção em Cadeia da Polimerase (Polymerase Chain Reaction, PCR). Esta 
técnica revolucionou a investigação em Biologia Molecular, ao requerer apenas ínfimas 
quantidades de material biológico (de tipos muito variados e até degradado) e 
possibilitando a amplificação de regiões específicas da cadeia de DNA poder ser 
facilmente automatizada, económica e rápida.  
A técnica de PCR foi desenvolvida por Kary e Mullins na década de 80 (Watson 
et al., 1992) (Hoalzel & Green, 1992 in Beebee & Rowe, 2004) (Figura 6), e baseia-se 
nas capacidades de desnaturação e renaturação das cadeias de DNA. Assim, a 
temperaturas próximas dos 95ºC as duas cadeias separam-se, voltando depois a ligar-se 
após o arrefecimento. A reacção de PCR é tipicamente constituída por três passos. O 
primeiro passo corresponde à desnaturação por meio de temperaturas elevadas, o 
segundo à ligação dos primers – sequências de 20-30 nucleótidos que devem ser 
complementares em relação às extremidades da sequência que se pretende amplificar – 
às cadeias de DNA simples e o terceiro à extensão, ou seja, incorporação de diferentes 
nucleótidos disponíveis na solução de reacção (A, T, G, C) pela acção da Taq DNA 
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Polymerase. Desta forma produz-se a porção de sequência que se encontra entre dois 
primers (Foward e Reverse) (Beja-Pereira & Almeida, 2005). A solução de reacção é 
novamente aquecida para separar as cadeias originais das recém geradas. Desta forma 
ambas as cadeias (originais e recém sintetizadas) ficam disponíveis como cadeias 
modelo no próximo ciclo. No final de n ciclos (normalmente 30 a 35), a solução de 
reacção tem um teor máximo de 2n moléculas de cadeia dupla de DNA (Watson et al., 
1992), obtendo um aumento exponencial dos fragmentos de DNA que pretendemos 
amplificar. 
 
Figura 6 – Desenho esquemático de um ciclo de PCR. (1) Desnaturação: 94-96º; (2) 
Hibridação: ±68°C; (3) Extensão: 72°C (P=Polymerase); (4) Primeiro ciclo está completo. As duas 
cadeias de DNA resultantes são também modelos para o próximo ciclo, isto duplica a quantidade de 
DNA em cada novo ciclo.  Disponível em 
http://www.juliantrubin.com/encyclopedia/biochemistry/pcr.html 
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2.1.1. DNA mitocondrial 
O DNA mitocondrial (mtDNA) é uma pequena parte do genoma que se encontra 
em múltiplas cópias dentro de um organelo celular específico, a mitocondria. O mtDNA 
animal é circular e em dupla 
hélice, cujo tamanho varia 
entre 14 000bp (C. Elegans) e 
42 000bp (Placeopeden 
negellanicus) (Beebee & 
Rowe, 2004). Nos vertebrados 
o mtDNA é constituído por 2 
genes rRNA (12S e 16S), 22 
genes tRNA (A-W), 13 genes 
codificantes de proteína 
(ATP6, ATP8, CO1, CO2, 
CO3, Cyt b, ND1, ND2, ND3, 
ND4L, ND4, ND5 e ND6) e 
existe ainda uma região não codificante (região de controlo e que inclui o D-loop) 
(Pires, 2006) (Figura 7).  
O D-loop, cujo tamanho varia entre 880bp e 1400bp (sendo de 960bp no cavalo)  
possui a maioria dos elementos regulatórios de replicação e expressão do genoma 
mitocondrial (Sabisá, 1997). E evolui 4-5 vezes mais rápido que o restante mtDNA, 
pelo que é recomendada para estudos populacionais (Brown et al., 1993; Saccone et al., 
1993 in Sbisà et al. 1997). 
O mtDNA é detentor de algumas particularidades bastante úteis em Biologia 
Molecular: pode ser amostrado de materiais biológicos como por exemplo pêlo, não 
sendo um método invasivo; sobrevive mais tempo do que o DNA nuclear, mantendo-se 
melhor em registos zoogeológicos; elevada variabilidade, consequência de baixas 
pressões selectivas; deficientes mecanismos de reparação; hereditariedade materna; não 
recombinante; haplóide, pelo que não tem relações de linkage ambíguas; diferentes 
zonas do mtDNA têm diferentes taxas de mutação (Beebee & Rowe, 2004; Pires, 2006). 
Esta última característica permite escolher a zona do mtDNA cujas taxas de mutação se 
adequam ao objectivo do trabalho (Sbisà, 1997; Pires, 2006). 
Figura 7 - Representação esquemática dos locais 
funcionais do mtDNA (disponível in 
http://www.cyanworks.net/archives/pe/img/mtDNA.png) 
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Esta molécula tem sido usada como ferramenta para determinação de passados 
demográficos e evolutivos em populações ou espécies próximas (MaGahern et al., 
2006). A região de controlo, D-loop, é de particular interesse em estudos populacionais 
devido à sua alta variabilidade e moderada taxa de mutação (Cothran e Luís, 2005).  
Esta região tem sido bem sucedida no estudo de equídeos, tanto no estudo da 
diversidade genética, com particular relevância para fins conservacionistas (eg.: Vilà et 
al., 2001; Kavar et al., 2002; Luís et al., 2002; Cozzi et al., 2004; Lopes et al., 2005; 
Luís et al., 2006), bem como na execução de estudos filogenéticos, por determinação, 
agrupamento e reconstrução da evolução das linhas maternas (eg.: Jansen et al., 2002; 
Royo et al., 2005; Seco-Morais, 2007).  
Um ponto fraco do mtDNA, é a possível existência de sequências de nDNA 
semelhantes as do mtDNA (Zhang & Hewitt, 1996 in Beebee & Rowe, 2004) que, ao 
serem amplificadas e tomadas como mtDNA, podem conduzir a conclusões erradas 
(Beebee & Rowe, 2004).  
O facto do mtDNA só ser herdado por via materna pode constituir uma outra 
fragilidade na sua utilização porque, em populações cujo flow genético é essencialmente 
mediado por machos (eg.: populações domésticas), pode perder-se grande parte da 
história da população (MacHugh, 1997). Hoje sabe-se que, em casos excepcionais, o 
mtDNA também pode ser herdado paternalmente, no entanto, com taxas muito baixas, 
pelo que continua a ser bastante útil no seguimento de linhas maternas. Também se sabe 
que pode ocorrer recombinação, mas igualmente a uma taxa negligenciável (Beebee & 
Rowe, 2004; Pires, 2006).  
A análise das sequências de DNA permite elaborar relações de ancestralidade e 
descendência e reconstruir a sequência evolutiva mais plausível para um conjunto de 
organismos (Beja-Pereira & Almeida, 2005). Para determinar do tempo de divergência 
de duas sequências são necessários modelos mutacionais de evolução, de entre os que 
foram surgindo ao longo do tempo, destacam-se os seguintes:  Jukes e Cantor, em 1969, 
propõem um modelo em que todas as substituições ocorrem com igual taxa e, quando há 
substituição de um nucleótido, qualquer um tem igual probabilidade de o substituir (Lió 
& Goldman, 1998). Mais tarde surge o modelo Kimura-2 (Kimura, 1981), que considera 
que as transições têm taxas de mutação diferentes das transversões. De acordo com Liò 
& Goldman (1998) estes dois modelos podem subestimar o comprimento dos ramos das 
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árvores filogenéticas. No modelo sugerido por Felsenstein (1981) todas as substituições 
são equivalentes, à semelhança do proposto por Jukes e Cantor, contudo a frequências 
de bases é variável. O modelo de Hasegawa-Kishino-Yano só se distingue do de 
Kimura-2 pelo facto de ter em conta a frequência de bases mutáveis (Lió & Goldman, 
1998). O Modelo Tamura-Nei (Tamura & Nei, 1993) considera diferentes frequências 
de bases em equilíbrio e duas taxas distintas de transição. Já o modelo Kimura-3 
(Kimura, 1981) também assume frequências de bases diferentes, mas a taxa de transição 
é constante e a que varia é a das transversões. O Modelo de Transição (TIM), com 
frequências de bases e transição variáveis e transversões iguais, e o Modelo de 
Transversão (TVM), que também tem frequências de bases diferentes mas o que altera 
são as taxas de transversões, entre outros, foram desenvolvidos com o intuito de tentar 
aproximar da realidade os modelos matemáticos (Lió & Goldman, 1998). O modelo de 
evolução pode influenciar os resultados da análise, pelo que, na estimativa de 
parâmetros para a compreensão de processos evolutivos, é essencial o uso de modelos 
apropriados (Posada & Crandall, 2001a). 
Para inferir as relações filogenéticas normalmente utilizam-se três métodos 
distintos: Distâncias, Máxima Parcimónia (MP) e Máxima Verosimilhança (MLiv)  (Nei 
e Kumar, 2000, in Pires, 2006). 
No método das Distâncias são calculadas distâncias para todos os pares de 
amostras, com base nos modelos mutacionais, a partir das quais são construídas as 
árvores filogenéticas. Foram desenvolvidos diferentes algoritmos para a construção das 
árvores: Unweighted Pair-Group Method Using Arithmetic Averages (UPGMA) 
(Sneath e Sokal 1973), Neighbor-Joining (NJ) (Saitou & Nei, 1987) e Minimum 
Evolution (ME) (Rzhetsky & Nei, 1992). O UPGMA foi originalmente desenvolvido 
para a construção de fenogramas taxonómicos (árvores que reflectem as similaridades 
fenotípicas entre operacional taxonomic units – OTU’s) (Sokal e Michener, 1958 in 
Grour e Li, 2000). Pode também ser usado na construção de árvores filogenéticas, se as 
taxas de evolução forem semelhantes e constantes entre as diferentes linhagens, 
existindo assim uma relação linear apropriada entre distâncias evolutivas e tempo de 
divergência. Este método utiliza um algoritmo sequencial de clustering, em que 
                                                 
iv Provém da designação original “Maximum Likelihood” 
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homologias locais entre OTUs são determinadas por ordem de semelhança, e as árvores 
são construídas por stepwise. O algoritmo assume que os dois OTUs mais relacionados 
são mais parecidos entre si do que com qualquer outro (Graur & Li, 2000; Pires, 2006). 
NJ é um método que procura pares de OTUs que minimizem o comprimento das 
árvores. Começa por uma árvore estrela com n OTU’s, depois procura o par mais 
próximo e combina-os numa unidade. O processo é repetido até toda a árvore estar 
construída. O algoritmo de NJ não assume que todas as linhagens evoluam com a 
mesma taxa, e produz uma só árvore que pode minimizar o seu tamanho. Este método é 
apropriado para quando se possuem muitos dados e é capaz de efectuar rapidamente 
testes de re-amostragem bootstrap – análise estatística não paramétrica de suporte para 
árvores filogenéticas (Saitu & Nei, 1987; Graur & Li, 2000; Pires, 2006). ME é baseado 
no modelo de NJ, em que o procedimento básico deste método é, em primeiro lugar, 
obter uma árvore NJ pelo método Saitou & Nei (1987) e, por último, procurar uma 
árvore com o valor mínimo da soma de comprimentos de ramos (S), examinando todas 
as árvores que estão relativamente perto da árvore de NJ. A árvore é identificada por um 
teste estatístico que é realizado para a diferença de S, entre esta árvore e outras árvores 
próximas. O método matemático requerido para este teste estatístico foi desenvolvido 
usando a técnica de least-squares. É de salientar que a topologia da árvore NJ é quase 
sempre idêntica à de ME (Rzhetsky & Nei, 1992; Graur & Li, 2000). 
A MP é uma técnica muito popular que infere a árvore filogenética a partir das 
diferenças e semelhanças entre os taxa. Para explicar as diferenças observadas, esta 
técnica envolve a identificação de uma topologia que requer um menor número de 
mudanças evolucionárias, baseia-se nos caracteres e a informação não é transformada 
sob a forma de matriz de distâncias. MP faz uso directo do estádio do carácter, 
procurando a árvore com menor tamanho, ou seja, a que exige menor número de passos 
evolucionários. Assim, as árvores preferidas são aquelas com os ramos mais pequenos. 
MP usa apenas os locais informativos – sítios com pelo menos dois tipos diferentes de 
nucleótidos representados em pelo menos duas sequências diferentes – e não introduz 
um modelo de evolução. Como pode ser obtida mais do que uma árvore, para garantir 
que se encontra a melhor árvore, é feita uma avaliação exaustiva de todas elas, obtendo-
se uma árvore final de consenso (Swofford et al., 1996; Graur & Li 2000; Pires, 2006). 
Eventos homoplásicos e mutações paralelas ou back induzem a uma inferência 
filogenética incerta, podendo conduzir a erros em árvores realizadas por MP. É de 
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salientar ainda que os ramos compridos tendem a atrair-se, com tendência para que os 
taxa terminais desses ramos se agrupem de forma artificial, podendo conduzir a 
filogenias incorrectas (Felsenstein, 1978 in Pires, 2006).  
Já ML foi inicialmente introduzido por Edwards e Cavalli-Sforza em 1964 
(Pires, 2006), para análise de dados de frequências. Contudo, foi depois desenvolvida 
por Felsenstein para poder ser utilizada em sequências (Hasegawa, 1994). O objectivo 
de ML é encontrar a árvore com valor mais alto de Likelihood (L) (L=P(dado/árvore)). 
Note-se que, tendo em conta que ML assume um modelo de substituição, usando 
diferentes modelos, poderão obter-se diferentes valores de ML. Este método é bastante 
lento computacionalmente, motivo pelo qual não foi muito utilizado no passado (Graur 
e li, 2000). 
 Assim, enquanto MP assume um modelo de evolução de um modo implícito, o 
Método das Distâncias e o ML fazem explicitamente uma estimativa de parâmetros de 
acordo com o modelo de evolução especificado (método das Distâncias calcula só a taxa 
de substituição, enquanto ML calcula todos os parâmetros do modelo) (Posada & 
Crandall 2001b).    
Ao nível intra-especifico, as árvores não envolvem necessariamente relações 
hierárquicas (TOKOGENY2), uma vez que resultam de reprodução sexuada, de um 
pequeno número de mutações relativamente recentes e, frequentemente, de 
recombinação. Métodos mais tradicionais desenvolvidos para calcular relações de inter-
specificas, como ML ou MP, não têm em conta que ao nível da população ocorrem 
fenómenos que violam os seus pressupostos. Desta forma as networks (redes) são mais 
adequadas a nível populacional, onde os organismos estão relacionados com o seu 
ancestral comum por mais de uma forma. As networks também  permitem representar 
mais da informação filogenética existente nos dados (Posada & Crandall, 2001b).  
Existem diversos algoritmos disponíveis para a construção de networks. O 
algoritmo de Network Reduzed Median (RM) requer dados binários (eg. na posição 
16858 cada taxon poderá ser T ou C) (Bandelt et al. 1995). O algoritmo de Network 
Median Joining (MJ) oferece características novas quando comparado com o algoritmo 
RM, uma vez que consegue lidar com uma maior quantidade de dados genéticos e dados 
de multistate, sendo por isso mais adequado para aplicação a nível populacional. Este 
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algoritmo combina Minimum Spanning Trees (MST’s) numa única network. Os 
intermediários inexistentes, representados como vectores intermediários, são 
incorporados usando o critério de parcimónia (Bandelt et al., 1999).  
Tendo em conta que a árvore final é o resultado de uma inferência estatística 
(Edwards & Cavalli-Sporza, 1964, in Graur & Li, 2000), é importante saber o nível de 
fiabilidade dessa árvore e das suas componentes, o que permitirá decidir qual a árvore a 
utilizar. Para tal, tem sido bastante utilizada a técnica computacional bootstrap, que 
pertence a uma classe de métodos designada por métodos de reamostragem. Esta técnica 
estima a distribuição da amostragem ao reamostrar repetidamente os dados a partir do 
conjunto de dados originais. Para estimar os níveis de confiança das hipóteses, são 
geradas n pseudo-amostras (normalmente entre 500 a 1000) ao reamostrar os sítios 
variáveis da amostra, ou seja, um sitio já amostrado pode ser amostrado novamente com 
a mesma probabilidade que qualquer outro sitio. Os valores de bootstrap são 
normalmente apresentados sob a forma de percentagens: número de vezes que 
determinada sub-hipótese surge nas n árvores formadas (Graur & Li, 2000).  
2.1.2. Microssatélites 
Os microssatélites (ou STR, de Short Tandem Repeats) foram detectados pela 
primeira vez no início dos anos 80, mas só no final dessa década, com o 
desenvolvimento da técnica de PCR, é que lhes foi dado o devido valor (Jarne & 
Lagoda, 1996). Tratam-se de sequências repetidas em cadeia, cuja unidade de repetição 
varia entre 1 a 5bp, fazendo parte de um grupo de marcadores designados por VNTR’s 
(número variável de repetições em cadeia) (Shriver et al., 1993). Estas repetições 
encontram-se distribuídas aleatoriamente no genoma, tanto em intrões (secção do 
genoma que não é traduzida) como em exões (secção do genoma que é traduzida) numa 
grande variedade de eucariotas (Jarne & Lagoda, 1996). O facto de se encontrarem em 
exões pode sugerir que estão sujeitos a pressões selectivas (Sutherland e Richards, 
1995), contudo a frequência com que se encontram nestes é muito baixa 
comparativamente àquela com que se encontram em loci neutrais (Jarne & Lagoda, 
1996).  
Este marcador molecular é altamente polimórficos, constituindo um poderoso 
meio para estimar parâmetros populacionais. O seu estado corresponde ao tamanho do 
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electromorfo, pelo que o seu polimorfismo deriva das diferenças de tamanho – 
consequência da relação entre as mutações (instabilidade) e os mecanismos de 
reparação. Pressupõe-se que um loci de microssatélite é tão mais polimórfico quanto 
maior for o número de repetições (Jarne & Lagoda, 1996; Frankham et al., 2002). As 
frequências alélicas dos microssatélites podem ser afectadas quer por forças de nível 
populacional – deriva genética, selecção – quer por forças de nível molecular – 
mecanismos e taxas de mutação (Shriver et al., 1993). 
Apesar de ser um poderoso marcador, os microssatélites não bons a nível inter-
especificos, uma vez que as suas taxas de mutação diferem entre espécies e os primers 
têm de ser específicos (Jarne & Lagoda, 1996; Frankham et al., 2002; Pires, 2006).  
Por serem marcadores de análise relativamente fácil e económica e diferentes 
loci poderem ser usados de acordo com o seu nível de variação, os microssatélites têm 
sido utilizados tanto para determinação de perfis genéticos individuais de inferência 
genética (mapeamento genómico), como para variabilidade e estrutura genética de 
populações (Goldstein et al., 1995; Jarne & Lagoda, 1996; Achman et al., 2004). Esta 
ultima aplicação dos microssatélites está intimamente dependente da correcta 
apreciação de taxa e modelo mutacional (Jarne & Lagoda, 1996). A sua eficácia no 
controlo de genealogias, na determinação da variabilidade genética e história 
demográfica, e em testes de Assigment – método baseado no indivíduo, permitindo 
identificar migrantes e fluxos unidireccionais – torna-os bastante úteis em estudos de 
populações naturais ou domésticas de mamíferos (Luickart et al. 2001; Pires, 2006). 
As taxas de mutação, que nos microssatélites são elevadas variando entre 10-5 e 
10-2 por locus por gâmeta por geração, são particularmente importantes, pois tratam-se 
do maior determinante do nível de variabilidade das populações (Jarne & Lagoda, 1996; 
Hancock, 1999). Diferentes modelos foram sugeridos para explicar a evolução dos 
microssatélites entre os quais: O Infinite Allele Model (IAM), segundo o qual cada 
mutação conduz a um novo alelo a uma taxa de µ, assume que não há homoplasia de 
tamanho e que alelos idênticos têm o mesmo ancestral (Kimura e Grow, 1964); O K-
Allele Model (KAM), este modelo só permite K estádios alélicos (IAM, pode ser 
considerado um caso especifico de KAM, em que K=∞) e a homoplasia do tamanho 
dos alelos é esperada (os alelos são idênticos no estado e não no ancestral). 
Aparentemente este modelo é mais realista do que o IAM, uma vez que o tamanho dos 
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alelos condiciona microssatélite (Jarne & Lagoda, 1996; Pires, 2006); O Stepwise 
Mutation Model (SMM) é o mais aceite dos modelos de evolução para os 
microssatélites e defende que cada mutação adiciona ou retira (com igual probabilidade 
u) uma unidade do alelo em questão, em que alelos com diferentes tamanhos estarão 
mais distantes do que alelos de tamanhos mais semelhantes (Jarne & Lagoda, 1996; 
Balloux e Moullin, 2002); O Two Fase Model, é o mais recente dos modelos e defende 
que dada uma mutação esta tem uma probabilidade p de ser uma mutação one-step e 
probabilidade 1-p  de ser uma mutação multi-step (DiRienzo et al., 1992).  
Segundo Goldstein et al. (1995) devem existir constrangimentos ao tamanho dos 
alelos, estes não se poderão tornar infinitos. Tendo isso em conta Garza et al. (1995) 
modificaram ligeiramente o SMM, no sentido de alelos pequenos tenderem a aumentar 
o tamanho e os grandes a diminuir. 
2.2. Genealogia 
O Livro Genealógico, ou Stud Book, trata-se de um livro onde se encontram 
registados todos os animais de determinada raça, ou seja, aqueles que apresentam as 
características incluídas no padrão da raça. A descrição deste padrão deverá encontrar-
se nesse mesmo livro, no qual também deverão estar incluídas um mínimo de 
informações sobre o indivíduo, (eg.: características físicas do indivíduo, ascendência e 
descendência, etc.) (Kjöllerström, 2005).  
A criação dos livros genealógicos nos finais do século XIX surge com um duplo 
objectivo: 1. garantir a pureza racial dos animais inscritos no livro; 2. ser um 
instrumento em que se apoiam os esquemas organizativos do plano de gestão e melhoria 
da raça (Alzaga et al., 2000). Uma vez que o Stud Book é a base mais fiel sobre a qual 
os programas de análise genética e demográfica podem actuar, constitui uma ferramenta 
essencial para a gestão de populações de animais domésticos ou em cativeiro 
(Kjöllerström, 2005). Tradicionalmente, as genealogias eram apenas utilizadas para 
calcular os coeficientes de consanguinidade quer dos indivíduos existentes quer dos 
descendentes de emparelhamentos hipotéticos (Ebenhard, 1995, in Kjöllerström, 2005). 
Hoje em dia, são utilizadas para determinação de diferentes elementos, como 
representação do fundador na população – qual a percentagem de genoma da população 
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actual que pode ser atribuído a cada indivíduo fundador (eg.: Lacy, 1989; Silveira, 
1997; Alzaga et al., 2000; Kjöllerströn, 2005).  
Em qualquer programa de conservação ou melhoramento genético de raças 
equinas, é imprescindível manter um determinado nível de variabilidade genética ao 
longo das gerações, o que se consegue mediante a preservação de genótipos fundadores 
(Alzaga et al., 2000). Para que essa manutenção seja maximizada é importante que a 
contribuição dos diferentes fundadores seja a mais equitativa possível (Frankham et al., 
2002). Considerando como fundadores os indivíduos sem relação genética conhecida 
com qualquer outro animal no pedigree, a não ser os seus descendentes (Lacy, 1989).  
As genealogias são de extrema importância principalmente em populações 
pequenas, pois permitem além do estabelecimento de prioridades de reprodução para 
indivíduos geneticamente mais relevantes, ao reconhecerem os fundadores sub ou sobre 
representados, também permitem a determinação de outros parâmetros individuais ou 
populacionais (Silveira, 1997; Pollak et al., 2005;  Kjöllerström, 2005). O livro 
genealógico converte-se desta forma num instrumento essencial no momento 
parâmetros demográficos e genéticos importantes de uma população ou raça (eg.: 
consanguinidade, coeficiente de parentesco, número efectivo de fundadores no pedigree 
de determinado animal e dos animais emblemáticos, fundadores e estirpes ou linhas 
dentro da raça) (Silveira, 1997; Alzaga, 2000). 
Uma das características universais da análise demográficas é a de que todos os 
dados estão especificados por idade. Os dados mais importantes são os que estão 
relacionados com a distribuição etária da população, fertilidade e mortalidade (Albers, 
1989 in Silveira, 1997). A construção da tabela de vida (life table) é essencial no estudo 
de uma população. Encontra-se organizada em classes etárias, sendo cada uma  
caracterizada por diversos parâmetros. De entre esses parâmetros destacam-se 
(Kjöllerströn, 2005; Pollak et al., 2005):  
- a taxa de Sobrevivência (lx), que representa a probabilidade de um animal 
chegar vivo à idade “x” (a sobrevivência na classe “0” é definida como L(0)=1); 
- a Taxa de Fecundidade (Mx), que representa o número médio de filhos do 
mesmo sexo nascidos de animais de determinada classe etária, mas também fornecem 
informação sobre as idades da primeira, da última e da reprodução máxima; 
  26 
- a Taxa de Mortalidade (Qx), que representa a proporção de animais que 
morrem numa classe etária e é calculada tendo em conta os animais que morreram numa 
dada classe sobre o total de animais vivos no início dessa mesma classe etária;  
- o Valor Reprodutivo (Vx) representa a esperança de reprodução de um 
indivíduo na classe etária “x”;  
- o Tempo de Geração (T), é o tempo médio que decorre entre a reprodução 
numa geração e a reprodução da geração seguinte, sendo traduzido pela idade média das 
fêmeas e dos machos quando produzem descendência;  
- o Tamanho Efectivo da População (Ne), é no fundo o tamanho de uma 
população idealizada que tem o mesmo “genetic drift” que a população em estudo mas 
com “Sex-ratio” 1:1 e acasalamentos ao acaso – normalmente Ne<N (Ricklefs & Miller, 
1999).  
Existe uma série de parâmetros genéticos que se relacionam com a representação 
genética dos fundadores na actual população de descendentes. Estes parâmetros são 
(Kjöllerström, 2005; Pollak et al., 2005): 
- Representação dos Fundadores, que corresponde à proporção de genes na 
população viva de descendentes, que derivam desse fundador, ou seja a contribuição 
proporcional do fundador;  
- Contribuição dos Fundadores, que diz respeito ao número de cópias do 
genoma de um fundador, presentes nos descendentes vivos (cada descendente contribui 
com 0,5, cada neto com 0,25 e assim sucessivamente);  
- Retenção Alélica dos Fundadores, que se refere à probabilidade de um gene 
presente num fundador ainda exista na população viva actual  
A nível individual os parâmetros genéticos mais relevantes são (Lacy, 1995; 
Frankham et al., 2002).:   
- o Coeficiente de Consanguinidade (Inbreeding, F), que representa a 
probabilidade de um indivíduo possuir alelos idênticos por descendência de um 
ancestral comum a ambos os progenitores (Wright, 1931); 
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- o Coeficiente Médio de Parentesco (Mean Kinship, MK), que representa a 
média dos valores de  parentesco do indivíduo com todos os indivíduos da população 
viva, incluindo ele próprio. É igual à perda proporcional da diversidade genética da 
população de descendentes, relativamente à população de fundadores, sendo também o 
coeficiente de consanguinidade médio da descendência produzida através de 
emparelhamentos ao acaso (Kjöllerström, 2005); 
- o Valor de Parentesco (Kinship Value, KV). que representa a média ponderada 
do MK de cada indivíduo vivo não fundador, ponderado pelo valor reprodutivo de cada 
parente . 
Parâmetros populacionais, como Founder Genome Equivalent (FGE), Founder 
Genome Surviving (FGS), Coeficiente de consanguinidade médio (F médio)  e 
Diversidade Genética (GD), são importantes para avaliação do estado genético da 
população. FGE representa o número de fundadores se todos estes tivessem contribuído 
equitativamente e sem perda de variabilidade genética por “genetic drift” (Lacy, 1989) e 
FGS é a soma das retenções alélicas individuais dos fundadores, isto é, o produto da 
retenção alélica média e o número de fundadores (Pollak et al., 2005); F médio é a 
média dos valores de F individuais); GD é a variância nas frequências alélicas de um 
determinado locus. É igual à heterozigotia esperada numa população com segregação 
aleatória dos gâmetas – em  equilíbrio de Hardy-Weinberg (HWE) (Lacy, 1989). 
 A transferência dos dados do Stud Book em registo bibliográfico para um 
programa informático de gestão de populações (eg.: Sparks)  permite que a raça seja 
gerida de uma forma mais interactiva, rápida e eficaz, promovendo assim o seu 
melhoramento genético e demográfico ou manutenção da boa saúde da população 
(Kjöllerström, 2005). O programa Sparks (Single Population Analysis and Records 
Keeping System) (Scobie et al., 2004) foi  especialmente desenvolvido para a 
compilação, edição, análise e produção de relatórios sobre o estado de populações em 
cativeiro mantidas em múltiplas infra-estruturas (eg.: Parques Zoológicos) e é 
distribuído pelo International Species Information System (ISIS). Com este programa, 
através da elaboração de relatórios, é possível acompanhar o percurso de todos os 
animais de uma população, desde o seu nascimento até à sua morte. Para tal, é 
necessária a inserção dos dados de todas as movimentações do animal no seu registo 
individual, ou seja, é essencial que o registo esteja sempre actualizado. Outra 
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particularidade do programa Sparks é que este também permite a exportação de dos 
dados para outros programas de análise demográfica e genética, como o software 
PM2000 (Pollak et al., 2005), no qual se podem realizar análises mais aprofundadas e 
obter resultados sob a forma de gráficos e tabelas.   
2.3. Variabilidade Genética 
A variabilidade genética representa as ligeiras variações nas sequências dos 
genesv. Variações nessa sequência de DNA podem ser determinantes na codificação de 
proteínas específicas, o que pode conduzir a diferenças bioquímicas, morfológicas ou 
mesmo de comportamento, que resultam em diferentes taxas de reprodução ou 
sobrevivência dos indivíduos. Assim, a variabilidade genética torna-se essencial para 
que a selecção actue no sentido da população se adaptar às alterações no meio 
(Frankham et al. 2002). 
Normalmente, as populações grandes têm grande variabilidade genética e 
aquelas com efectivo mais reduzido (em risco de extinção) têm pequena variabilidade. 
O número de alelosvi pode variar, com o aparecimento de novos alelos – por mutação 
(variabilidade adicional) – ou com o desaparecimento de outros – por deriva genética e 
selecção (diminuição da variabilidade). Em populações pequenas predomina a selecção 
aleatória de genes – em que não há fixação dos alelos por selecção natural – e o 
inbreeding é inevitável. Esta é uma preocupação em biologia da conservação já que o 
acasalamento de indivíduos aparentados leva ao aumento o número de homozigóticos e 
expõe alelos deletérios, diminuindo o fitness e sobrevivência dos indivíduos (Frankham 
et al., 2002).  
A forma mais correcta de medir a variabilidade é através da heterozigotiavii e da 
diversidade genica (Nei & Li, 1979). A heterozigotia observada (Ho) consiste no 
número de indivíduos heterozigóticos para determinado locus, enquanto que a esperada 
(He) consiste no número de indivíduos heterozigóticos que se obteriam numa situação 
                                                 
v - As sequências variantes de um determinado locus designam-se por alelos 
vi  Uma população é monomórfica num locus se existe apenas um alelo. Um locus é dito 
polimórfico se dois ou mais alelos coexistem na população (Graur & Li, 2000). 
vii Qualquer indivíduo diplóide possui duas cópias do mesmo locus, se essas cópias são iguais, 
diz-se homozigótico, se são diferentes diz-se heterozigótico 
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21 , sendo pi a frequência do 
alelo i na população) (Frankham et al., 2002). 
Para dados ao nível do DNA (locais de restrição ou sequências de uma 
determinada região do DNA que podem ser vistas como locus), uma estatística útil que 
sumaria a heterozigotia ao nível dos nucleótidos é a diversidade nucleotidica (π). Esta é 
uma medida de polimorfismo na população, definida como o valor médio de diferenças 
nucleotídicas entre duas amostras seleccionadas ao acaso (Nei & Li, 1979) e, 
dependendo das espécies e dos loci em análise, π pode variar entre 0,0005 e 0,020 
(Stephan & Langley, 1992 in Avise, 1993). Outra medida informativa do polimorfismo 
na população é a diversidade Haplotípica (H) (H = 1 - ∑ fi
2, em que fi é a frequência do 
haplótipo i) (Avise, 1993). Uma vez que o mtDNA contém muitos genes, H estará 
sempre perto de 1 em muitas populações, pelo que é mais apropriado utilizar-se π, na 
medição do polimorfismo (Nei & Li, 1979).  
2.4. Estrutura genética da População 
A determinação da estrutura das populações requer normalmente testes que 
revelam como a variabilidade está dividida entre populações. A maioria dos métodos 
analíticos estão relacionados com a análise estatística e assumem os modelos 
mutacionais do marcador em questão (Beebee & Rowe, 2004). 
A diferenciação entre fragmentos ou subpopulações está directamente 
relacionado com o Coeficiente de inbreeding (F) na população e entre populações. 
Tendo tal por base, Wright usou coeficientes de inbreeding para descrever a distribuição 
da variabilidade genética na população ou entre populações. O inbreeding total na 
população (FIT) pode ser dividido em (Frankham et al., 2002): 
– Inbreeding dos indivíduos relativamente à sua subpopulação ou fragmento – FIS 
– Inbreeding devido à diferenciação entre subpopulações relativamente à população 
total - FST 
Os valores de FIS encontram-se entre -1 e +1 (sem inbreeding e identidade 
completa, respectivamente) e se a Ho for igual He o valor de FIS é zero (Frankham et 
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al., 2002; Pires 2006). Há vários motivos para que Ho seja reduzida em relação a He, 
sob HWE: efeito de Wahlundviii; inbreeding; Selecção Natural; combinação dos factores 
anteriores. Já He em excesso pode verificar-se em situações de recém união de 
populações anteriormente separadas, mas é de carácter temporário (Pires, 2006). Este 





, em que He é a heterozigotia esperada e Ho a observada 
O índice FST relaciona as subpopulações com a população total, permitindo 
medir a subdivisão das populações. Pode ser calculado através da fórmula: (FST=1−(HS-
/HT), em que HT a heterozigotia esperada em toda a população e HS é a heterozigotia 
média esperada em todas as sub-populações. No modelo ilha de Wright, em que a 
variação na frequência alélica é derivada de drift genético e geneflow, o balanço é 
determinado por Nm, isto é, o número de migrantes que passam de sub-população para 
sub-população em cada geração, FST poderá ser então determinado para populações 






≅  (Frankham et al., 2002; Chiki e 
Bruford, 2005 e Barton e Wilson, 2002 in Pires 2006). FST varia entre 0 (sem 
diferenciação) e 1 (completa diferenciação). Em espécies com grande gene flow espera-
se baixo valor de FST, enquanto que quando há baixo gene flow espera-se um valor de 
FST alto 
Segundo Pires (2006), Hartl e Clark sugerem como guia de interpretação para 
valores de FST o seguinte: 
• entre 0,00 e 0,05: um grau pequeno de diferenciação entre sub-
populações 
• entre 0,05 e 0,15: um grau moderado de diferenciação entre sub-
populações 
                                                 
viii  Ocorre quando há estruturação das sub-populações, em que se verifica uma redução da 
heterozigotia. Isto porque se uma população está em HWE tem diferentes frequências alélicas que 
consequentemente podem diminuir a heterozigotia a nível geral (Pires, 2006). 
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• entre 0,15 e 0,25: um grau grande de diferenciação entre sub-
populações 
• maiores que 0,25:  um grau muito grande de diferenciação entre sub-
populações 
 











)( , em que i corresponde sempre ao indivíduo, s à sub-população e t ao 
total. (Frankham et al., 2002). 
Estas formas de calcular os diferentes algoritmos da Estatística F são 
generalistas e no sentido de uma aproximação ao FST real, desenvolveram-se modelos 
mais específicos. O FST original, considera apenas locus bi-alélicos, e posteriormente foi 
alterada no sentido de poder analisar múltiplos alelos e múltiplos loci por Nei (1973), 
designando-se por GST. Para se poder calcular o FST em dados haplóides, a correcção 
seria feita substituindo o H de heterozigotia por um H de diversidade haplotípica e 
cumprir a fórmula original (Frankham et al., 2002). O FST foi desenvolvido para 
frequências alélicas/haplotípicas, assim foram desenvolvidas as estatísticas NST por 
Lynch & Crease (1990) e ΦST por Excoffier (1992), para poder ser usado em 
sequências. Mais recentemente a Estatística F foi adaptada aos microssatélites por 
Slatkin (1995), RST. Este modelo tem por base SMM, e tem em conta a variação do 
tamanho dos alelos. O RST é melhor que FST em populações muito diferenciadas, uma 
vez que o geneflow e a migração são menos importantes que a mutação (Bolloux e 
Moullin, 2002). Contudo, o FST continua a ser melhor quando a amostragem é pequena 
(≤10) e o número de loci também (≤20) (Gaggiotti et al., 1999 in Pires, 2006). 
2.5. Equilíbrio Genético da População   
2.5.1. Equilíbrio de Hardy-Weinberg 
O HWE foi simultaneamente descoberto por Hardy e Weinberg 
independentemente. É uma noção de equilíbrio de frequência de alelos autossómicos, 
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que as populações atingirão em uma geração e manterão se cumprirem os pressupostos 
(Frankham et al.2002): 
– Populações grandes (assumindo ∞); 
– Cruzamentos aleatórios; 
– Sex-ratio equilibrado; 
– Sem mutações, migrações ou selecção; 
– Sem genetic drift; 
– Segregação mendeliana dos alelos; 
Uma vez que é difícil uma população natural cumprir estes pressupostos, 
normalmente há desvios a HWE em que os mais comuns se devem ao inbreeding, mas 
também podem ser indicadores de (Frankham et al., 2002): 
– Populações pequenas; 
– Cruzamentos não ao acaso; 
– Mutação; 
– Migração; 
– Selecção positiva ou negativa de determinado genótipo; 
– Transmissão desigual dos alelos de pais para filhos; 
– Frequências alélicas diferentes em machos e em fêmeas. 
Este conceito simples é crucial em conservação e evolução, em que a frequência 
de heterozigóticos não deverá ser maior que 50% para um locus com dois alelos. 
Quando um alelo é raro, a maioria dos seus alelos encontram-se em indivíduos 
heterozigóticos, enquanto que os mais frequentes encontram-se em indivíduos 
homozigóticos (Frankham et al., 2002).  
Para determinar se uma população se encontra em HWE, utiliza-se a estatística 









2 )(χ , em que K é o 
número de genótipos, Ho é a Heterozigotia observada e He a heterozigotia esperada, 
com a hipótese nula de que a população se encontra em Equilíbrio (H0: A população 
encontra-se em HWE). Quando o χ2 é alto, isto é, maior que o χ2critico, calculado de 
acordo com o “alfa” e os graus de liberdade, não se rejeita H0, a população encontra-se 
em HWE (Frankham et al., 2002; Pires, 2006). 
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3. Análise da Diversidade Genética com base em 
marcadores moleculares: DNA Mitocondrial 
3.1. Introdução 
Qualquer população de efectivo reduzido e dividida em pequenas sub-
populações, como é o caso do Garrano, sofre constrangimentos na variabilidade 
genética e a ocorrência de inbreeding é inevitável (Frankham et al., 2002). 
Compreender a evolução e diversidade genética dos equídeos, assim como classificar as 
suas populações de acordo com a respectiva  prioridade como unidades de conservação, 
é crucial para o desenvolvimento de um plano de gestão apropriado, tanto para 
populações selvagens como para populações domésticas (Oakenfull et al., 2000). 
O mtDNA tem sido frequentemente usado como ferramenta na inferência da 
história demográfica ou evolutiva de populações e espécies próximas (MaGahern et al., 
2006). No caso particular dos equinos, este marcador foi já utilizado com sucesso em 
diversos estudos, nomeadamente para determinação da variabilidade genética (Vilà et 
al., 2001; Kavar et al., 2002; Luís et al., 2002a; Cozzi et al., 2004; Lopes et al., 2005), e 
em estudos filogenéticos, através da determinação de linhas maternas e respectiva 
evolução (Jansen et al., 2002; Royo et al., 2005; Luís et al., 2006; Seco-Morais, 2007). 
No presente estudo, solicitado pela ACERG, foi analisada a variabilidade e 
estruturação dos três núcleos de Garrano: Arcos de Valdevez, Vieira do Minho e Terras 
de Bouro. Procedeu-se à sequenciação da região de controlo do mtDNA dos indivíduos 
que entraram a título inicial para os referidos núcleos, que se assume não serem 
aparentados, sendo desconhecida a respectiva genealogia (considerados, assim, como 
fundadores desses núcleos). A região de controlo do mtDNA (D-loop) tem uma grande 
variabilidade face a outras regiões do mtDNA (Vilà et al., 2001) e uma moderada taxa 
de mutação (Kavar et al., 1999 in Cozzi et al., 2004), o que a torna adequada aos 
objectivos do presente estudo. Desta forma, em primeiro lugar descreveram-se os 
haplótipos mitocondriais presentes na raça e estimou-se a variabilidade das linhas 
maternas. Em segundo lugar, examinou-se a relação entre os três núcleos, por forma a 
determinar se existe diferenciação genética entre estes, dado que, de acordo com os 
criadores, Arcos de Valdevez é o núcleo que se encontra representado por animais de 
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características étnicas menos puras, prevendo-se que, por isso, apresente maior 
variabilidade e se distancie dos outros dois. 
3.2. Material e Métodos 
Como já foi referido, procedeu-se à amostragem dos animais fundadores dos 3 
núcleos. Assim, amostraram-se 23 indivíduos de Arcos de Valdevez, 55 de Terras de 
Bouro e 92 de Vieira do Minho, perfazendo um total de 170 indivíduos. 
 A extracção do DNA a partir de sangue total foi feita de acordo com o método 
“high-salt” (Montgomery & Sise, 1990), pelo laboratório de Genética Molecular da 
Coudelaria de Alter Real. 
Utilizando o primer foward L15926 (5' – TCA AAG CTT ACA CCA GTC TTG 
TAA ACC - 3') e o primer reverse H16498 (5’- CCT GAA GTA GGA ACC AGA TG - 
3’) (Kocher et al., 1989; Shields e Kocher, 1991, respectivamente) foram amplificados, 
por PCR, fragmentos de 410bp da região de D-loop, entre as posições 15411bp e 
15820bp, de acordo com a sequência de referência X79547 (Xú e Ármason, 1994).  
Os produtos de PCR foram amplificados, num termociclador PTC-100 (MJ 
research), em 25µL de solução de reacção contendo 50ng de DNA, 2,5mM de MgCl2, 
0,2mM de cada dNTP, 0,2µg de BSA (Fermentas, 
Burlington, ON, Canadá), 0,3µM de cada primer, 
0,5U de Ampli Taq Gold® DNA Polymerase 
(Applied Biosystems, Lincoln, CA, USA), 0,5U de 
Taq DNA Polymerase e 1X de Tampão (Promega, 
Madison, WI, USA). As condições da reacção 
foram as seguintes: desnaturação inicial de 5 
minutos a 95ºC, seguida de 30 ciclos de 40 
segundos a 94ºC, 45 segundos a 45ºC, 45 segundos 
a 72ºC e 10 minutos a 72ºC de extensão final, sendo 
o produto final mantido a 4ºC. A amplificação foi 
confirmada através de electroforese em gel de 
agarose (Figura 8). 
Figura 8 - Amplificação bem 
sucedida dos fragmentos de DNA, 
evidenciado pelas bandas obtidas por 
electroforese (o “controlo” não 
apresenta bandas, o que indica 
ausência de contaminação) 
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Figura 9 - Parte de um 
cromatograma obtido para uma 
sequência, a titulo de exemplo. 
Os produtos de PCR foram purificados utilizando o kit “PCRQuick SpinTM PCR 
Purification” (Intron Biotechnology, Seongnam, Korea) ou o “QIAquick PCR 
purification Kit” (Quiagen Inc., Valência, CA), seguindo os protocolos recomendados 
pelas marcas. 
Os fragmentos foram sequenciados, em ambos os sentidos, pela empresa 
Macrogen (http://www.macrogen.com). Nos 
casos em que surgiram bases mal identificadas 
nas sequências obtidas procedeu-se, visualmente, 
à correcção das mesmas através da análise dos 
cromatogramas (Figura 9), utilizando o programa 
Chromas Pro (disponível em 
www.tecnelysium.com.au/ChromasPro.html). 
Para confirmar a existência de haplótipos únicos 
em 16 das amostras sequenciadas procedeu-se, 
novamente, à sequenciação das mesmas pelo 
método de Sanger, utilizando o Cycle ReaderTM Auto DNA Sequencing Kit (Figura 10).  
As sequências finais foram alinhadas utilizando o software Clustal W v. 1.83 
(Thompson & Gibson, 1994) incluído no programa Bioedit (Hall, 1999; disponível em 
http://www.mbio.ncsu.edu/BioEdit/bioedit.html). 
Através do software DNASP v. 4.10 (Rozas et al., 2003; disponível em 
http://www.ub.es/dnasp/) identificaram-se os sítios polimórficos das sequências, e 
estimaram-se H e π (Nei, 1987) bem como as frequências haplotípicas, quer para o total 
dos indivíduos amostrados, quer para os diferentes núcleos. Este software foi 
igualmente utilizado para estimar os valores de FST (Hudson et al. 1992b) que permitem 




  36 
1. Preparação da mix 1
Solução de Reacção:
•0,89U/µL de Taq 
•1,47X de Tampão
•0,1µM de Primer marcado com IRD800 Fluorocromo (R ou F)
• 2,94% de DMSO 
11µl da mix1, para cada tubinho
1,8µl de Mix A
De terminação (deaza)
1,8µl de Mix C
de terminação (deaza)
1,8µl de Mix C
de terminação (deaza)
1,8µl de Mix C
de terminação (deaza)
3. Preparação da mix 3 4µl de mix 2 para cada um dos 4 tubos 













Produto de PCR 
da amostra 3
6µl de produto de PCR 
para o respectivo tubo
Volume Final em cada tubo: 17µL
4. PCR
• 2’ a 95ºC de desnaturação
• 40’’ a 95ºC (desnaturação) 
• 30’’ a 55ºC (ligação)
• 30’’ a 70ºC (extension)





a. Desnaturar (3’ a 70ºC)
b. Colocar em Placa de Gelo
Solução
STOP
Aplicação em Gel de Acrilamida
6. Análise das imagens
(Li-Cor Image Analysis Software)
7. Obtenção das Sequências
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Tabela 1 - Adaptação da tabela de Jansen et al. (2002) com as mutações características 
de cada um dos haplogrupos (Clusters). 
 Cluster  Alteração na Sequência           
A1  495C  542T  602T  635T  666A  703C  720A   
A2  495C  542T  602T  595G  666A  720A    
A3  495C  666A  720A       
A4  495C         
A5*  Sequência de Referência de mtDNA     
 
A6†  495C  602T  650G  720A      
B1  495C  538G  596G  602T  709T  720A    
 
B2  495C  538G  602T  709T  720A     
C1  495C  602T  617C  659C  720A     
 
C2  495C  601C  602T  720A      
D1  494C  495C  496G  534T  602T  603C  649G   
D2  494C  495C  496G  534T  602C  603C  649G  720A   
D3  494C  495C  496G  534T  602T  603C  604A  649G  720A 
 E  495C  520G  521A  602T  720A  737C    
F1  495C  602T  604A  667G  703C  720A    
 
F2  495C  602T  604A  703C  720A  726A  740G   
 G  594C  598C  602T  615G  616G  659C  703C     
Nps less 15000 are shown.       
*Cluster correspondente à sequência de referência X79547 (13). 
† Sem “downweighting” da base 15650.     
Nota: Cada cor é representativa de um Cluster principal 
 
A identificação dos polimorfismos característicos descritos por Jansen et al. 
(2002) (Tabela 1) nos haplótipos obtidos para o Garrano foi executada manualmente 
através do alinhamento destes com a sequência de referência (Xú & Ármason, 1994), 
sendo utilizado para tal o programa Bioedit (Hall, 1999).   
Para a análise filogenética recorreu-se ao software NETWORK v.4.2.0.1 
(disponível em http://www.fluxus-engineering.com/sharenet.htm), construindo uma 
network com base no algoritmo de MJ, seguida da opção MP, para a simplificação de 
ligações e vectores medianos da network.  
3.3. Resultados 
Nos três núcleos em estudo encontraram-se 36 haplótipos (Tabela 2). Num total 
de 36 sítios variáveis, 35 correspondem a transições e apenas um a uma transversão. O 
haplótipo mais comum (Hap 1) está presente em 38 amostras, isto é, com uma 
frequência de 22%. Quinze dos haplótipos obtidos neste trabalho, de acordo com os 
registos do GeneBankix, não haviam sido ainda encontrados noutras raças (Hap 8, Hap 
11, Hap 14, Hap 15, Hap 17, Hap 20, Hap 21, Hap 23, Hap 24, Hap 25, Hap 27, Hap 29, 
                                                 
ix  Banco de dados público de todas as sequências de nucleótidos e proteínas conhecidas com base em 
anotações bibliográficas e biológica, construído e distribuido  pelo Centro Nacional para Informação de 
Biotecnologia (NCBI), uma divisão da Biblioteca Nacional de Medicina (NLM) (Benson et al., 2000). 
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Hap 32, Hap 35 e Hap 36) e catorze são raros, representados apenas por uma amostra 
(Hap 12, Hap 17, Hap 19, Hap 21, Hap 22, Hap 23, Hap 25, Hap 29, Hap 30, Hap 31, 
Hap 32, Hap 34, Hap 35 e Hap 36).  
Vieira do Minho é o núcleo que apresenta maior número de haplótipos. No 
entanto, é também aquele com maior número de amostras, o que pode justificar este 
resultado. O núcleo de Arcos de Valdevez apresentou apenas 1 haplótipo exclusivo 
(Hap 29x), já Vieira do Minho e Terras de Bouro apresentaram, cada um, 8 haplótipos 
exclusivos (Hap 11x, Hap 12, Hap 19, Hap 31, Hap 32x, Hap 34, Hap 35x e Hap 36x; 
Hap 8x, Hap 17x, Hap 20x, Hap 21x, Hap 22, Hap 23x, Hap 25x e Hap 30, 





















Arcos de Valdevez Vieira do Minho Terras de Bouro 
 
O garrano apresentou valores elevados de variabilidade haplotípica 
(H=0,919±0,013). O núcleo de Terras de Bouro é aquele que apresenta valores de 
variabilidade mais altos (H=0,939±0,017; π=0,019±0,017) enquanto que Vieira do 
Minho é aquele que apresenta menores valores (H=0,904±0,021; π=0,018±0,001) 
(Tabela 3). 
 
                                                 
x Não descrito para outra raça 




























































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































Tabela 3 - Tabela com o número de amostras, haplótipos e diversidade haplotípica e 










Número de amostras 23 92 55 170 
Número de Haplótipos 12 27 24 36 
Haplótipos Exclusivos 1 8 8  
H±SD 0,913±0,035 0,904±0,021 0,939±0,017 0,919±0,013 
π±SD 0,018±0,002 0,018±0,001 0,019±0,001 0,018±0,001 
A Reduced Median Network (Figura 11), construída com base nas sequências 
obtidas para os 170 indivíduos analisados, apresentou indivíduos pertencendo a 4 dos 
haplogrupos descritos por Jansen et al. (2002), nomeadamente, os haplogrupos A, C, D 
e F. Os haplogrupos D e A são os que apresentam maior frequência de indivíduos, 
verificando-se que no haplogrupo D estão incluídos quase metade dos indivíduos 
analisados (45,29%, n=77). É ainda de realçar que o haplótipo mais frequente na raça 
(Hap 1) pertence a este haplogrupo (Tabela 4). O haplogrupo menos representado, no 
total de indivíduos em análise, é o F. Contudo, para Arcos de Valdevez o menos 
representado é o haplogrupo C. Somente 3 haplótipos apresentam ramificação em 
estrela (Hap 1, Hap 3 e Hap 10), ou seja, têm mais do que um haplótipo derivado 
(Figura 11).  
Tabela 4 - - Distribuição das amostras dos núcleos pelos Clusters, com a frequência (em %) 






























































Figura 11 - Reduced Median Network com base nos 170 com delimitação dos diferentes 
Haplogrupos e em cada haplótipo está representada a contribuição dos diferentes núcleos 
(representados por padrões). (nota: os quatros clusters encontrados encontram-se assinalados com 
diferentes cores: Azul: Cluster D; Verde: Cluster A; Amarelo: Cluster C; Rosa: Cluster F) 
Na análise entre populações, os valores de FST variaram entre 0,000 e 0,077 
(Tabela 5). Apenas o núcleo de Terras de Bouro apresenta valores de FST diferentes de 
zero na comparação com os restantes núcleos, diferenciando-se, assim, das restantes 
populações. 
Tabela 5 - Valores de FST entre os núcleos: Arcos de Valdevez, Vieira do Minho e Terras 
de Bouro 
 Arcos de Valdevez Vieira do Minho Terras de Bouro 
Arcos de Valdevez 0   
Vieira do Minho 0 0  
Terras de Bouro 0,077 0,036 0 
3.4. Discussão 
Tratando-se de uma raça local e pouco explorada comercialmente, não estando 
sujeita às pressões selectivas frequentes noutras raças de cavalos, bem como, de acordo 
com alguns autores (Andrade, 1938; Frazão, 1944; Seco-Morais, 2007), se encontrar na 
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Península Ibérica desde o período Quaternário, com posterior miscigenação com 
cavalos trazidos pelos Celtas, pressupõe-se a existência de um grande número de 
haplótipos. Contudo, eventos recentes, como a redução acentuada do efectivo 
populacional, poderiam ter reduzido drasticamente a sua variabilidade. No entanto, a 
presença de 36 haplótipos de mtDNA reflecte, em termos de linhas maternas, uma base 
genética bastante variável na raça Garrana. Já no estudo de Morais et al. (2005), com 
base em outro marcador molecular (microssatélites), esta raça também apresentou 
valores de variabilidade mais altos do que os esperados. O número de linhas maternas 
obtido na raça é superior ao número observado para as outras raças autóctones 
portuguesas, o Lusitano (25) (Lopes et al., 2005) e o Sorraia (2) (Luís et al., 2002a).  
Este elevado número de haplótipos não se deverá a cruzamentos com outras 
raças, pois as introduções são normalmente mediadas por machos, não sendo detectadas 
na análise do mtDNA. Poderá sim derivar do sistema de criação, sem selecção restritiva 
dos animais, e da distribuição metapopulacional da raça (dividido em pequenos 
núcleos), permitindo a manutenção de um elevado número de haplótipos apesar da 
redução do efectivo. Uma hipótese também a colocar é a de ter realmente ocorrido 
redução do número de haplótipos, como consequência da redução do efectivo, mas 
apesar disso o seu número continuar a ser alto – garrano ao ser uma raça muito antiga 
poderia originalmente possuir um número mais elevado de haplótipos e os obtidos 
serem só uma parte dos existentes antes ao gargalo.   
A representação dos haplótipos é desequilibrada, havendo haplótipos muito 
frequentes, como é o caso do Hap 1, encontrado em 38 indivíduos (22,35% dos 
indivíduos), do Hap3, encontrado em 21 indivíduos (12,35% dos indivíduos) e dos Hap 
10 e Hap 16, cada um presente em 10 indivíduos (5,88% dos indivíduos). 
Estes 4 haplótipos abarcam quase metade dos indivíduos amostrados (46,46% 
dos indivíduos). Por outro lado, há haplótipos que são variantes bastante raras, surgindo 
em apenas uma amostra (singletones), que constituem 38,39% do total de haplótipos 
obtidos. Este resultado alerta para a importância de preservar a variabilidade genética, 
nesta raça, pois os haplótipos raros estão sujeitos a um maior risco de extinção por 
deriva genética.  
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A peculiaridade desta raça torna-se, ainda, mais relevante pelo facto de 15 das 
sequências obtidas não terem ainda sido identificadas noutras raças de cavalos, das 
quais oito só estão presentes em uma amostra (Hap 17, Hap 21, Hap 23, Hap 25, Hap 
29, Hap 32, Hap 35 e Hap 36). Esta singularidade evidencia o já referido por Cañón & 
Dunner (1995) e Morais et al. (2005) ao apresentarem como argumento para a 
conservação de raças locais o facto de estas constituírem reservas genéticas únicas, 
devendo ser apontadas como prioritárias numa política de conservação.  
Em estudos anteriores verificou-se uma grande heterogeneidade de linhas 
maternas das raças de cavalos e grande partilha de haplótipos entre raças (Vilà et al., 
2001; Hill et al., 2002; Jansen et al., 2002; McGahern et al., 2006; Seco-Morais 2007). 
Os dados do presente trabalho não o contradizem, uma vez que na raça Garrana os 
Clusters haplotípicos encontrados são partilhados com muitas outras raças de cavalos. 
No presente estudo, o haplogrupo D é o mais representado (45,49% dos indivíduos), 
seguido do haplogrupo A (34,71% dos indivíduos). É somente nestes haplogrupos que 
se encontram haplótipos suficientemente antigos para terem ramificação em estrela com 
uma série de haplótipos derivados, Hap 1, Hap 3 e Hap 10, o que é evidência de uma 
expansão populacional – fenómeno característico de pós domesticação (Lopes et al., 
2006).  
 Contudo, também se encontram haplótipos menos representados e sem 
ramificação em estrela. Estas diferenças, quer de representatividade quer da 
presença/ausência de ramificações em estrela, são indicativas da entrada dos diferentes 
haplótipos para a população em tempos distintos, em que os menos representados e sem 
ramificação em estrela serão mais recentes, ou não contribuíram para a expansão da 
população. De acordo com Jansen et al. (2002), o haplogrupo D é representado 
essencialmente por indivíduos da Península Ibérica e Norte de África, o haplogrupo A 
por indivíduos das raças primitivas (eg.: Pzerwalski e Sorraia), e o haplogrupo C por 
animais da Europa Central, e onde estão incluídos os póneis. No entanto este último não 
faz parte dos mais representados na população em estudo nem apresenta haplótipos com 
ramificação em estrela. A classificação filogeográfica dos haplogrupos e a sua 
representação no Garrano, sugerem que este tem uma origem Ibérica e que é uma raça 
antiga, com posteriores introduções de animais de outras áreas. Estas observações 
corroboram a explicação, actualmente aceite, para a origem do garrano, segundo a qual 
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a raça se encontra na Península Ibérica desde o Quaternário, com posteriores 
introduções de animais pequenos e resistentes por parte dos Celtas, para além de 
introduções mais recentes fruto de práticas de reprodução pouco recomendadas mas 
praticadas pelas populações locais no sentido de tirarem mais lucro dos animais, como 
foi referido na Introdução.   
O garrano apresentou, ainda, valores gerais de diversidade altos, semelhantes aos 
obtidos para os Cavalos Ibéricos (H=0,924±0,025; π=0,023±0,012) (Luís et al., 2006), 
para o Lusitano (H=0,84±0,02; π=0,017±0,01) (Lopes et al., 2005) e para o Pura Raça 
Espanhola (H=0,90±0,013; π=0,02±0,01) (Lopes et al., 2005). No entanto, estes valores 
são superiores aos apresentados por outra raça autóctone portuguesa, o Sorraia 
(H=0,43±0,10; π=0,004±0,003) (Lopes et al., 2005), uma raça recuperada por volta de 
1930, com apenas 12 fundadores (sete éguas e cinco garanhões) (d’Andrade, 1945). De 
acordo com Royo et al., (2005) a diversidade genética das raças Ibéricas não é 
normalmente afectada pelos “bottlenecks” recentes, o que justifica os valores de 
diversidade altos do garrano não são discrepantes. Contudo na análise individual dos 
núcleos observa-se que o núcleo de Terras de Bouro apresenta valores ligeiramente 
superiores e o de Vieira do Minho apresenta valores inferiores. O núcleo de Arcos de 
Valdevez apenas não partilha um haplótipo (não encontrado em outras raças e raro, 
presente em uma só amostra) com os dois outros núcleos analisados, Vieira do Minho 
não partilha oito (quatro dos quais ainda não encontrados em outras raças: Hap 11, Hap 
32, Hap 35 e Hap 36) e Terras de Bouro também apresenta oito haplótipos não 
partilhados (seis dos quais ainda não identificados em outras raças: Hap 8, Hap 17, Hap 
20, Hap 21, Hap 23 e Hap 25). O facto de apresentarem haplótipos não partilhados, 
alguns dos quais, ainda não descritos para outras raças aumenta a singularidade destes 
núcleos e mais uma vez enfatiza a necessidade da sua preservação como reserva 
genética única. Quando se procede à comparação dos núcleos par a par, Terras de Bouro 
diferencia-se de Arcos de Valdevez e Vieira do Minho com valores de FST de 0,077 e 
0,036, respectivamente. Na comparação entre populações efectuada por de Hill et al. 
(2002), os valores de FST, diferentes de zero, variaram entre 0,008 e 0,173, intervalo que 
abrange os valores obtidos para os núcleos do garrano. Os valores de diferenciação 
genética entre os núcleos de garrano, segundo a tabela de classificação sugerida por 
Wright (1951), são de ordem pequena para o par Terras de Bouro e Arcos de Valdevez e 
de ordem moderada para o par Terras de Bouro e Vieira do Minho. 
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Na distribuição dos núcleos por haplogrupos, tanto Vieira do Minho como 
Terras de Bouro apresentam uma distribuição semelhante. O núcleo de Arcos de 
Valdevez apresenta somente um indivíduo com o haplogrupo C, que está menos 
representado que o haplogrupo F, contrariamente ao que se observa nos outros dois 
núcleos. Assim, Arcos de Valdevez distingue-se dos outros núcleos por apresentar uma 
distribuição por haplótipos distinta. 
As duas abordagens no tratamento dos dados entram em conflito no que diz 
respeito ao núcleo que se distingue dos outros. Enquanto que na análise baseada no 
valor de FST, é o núcleo de Terras de Bouro que se encontra diferenciado, pela análise 
dos haplogrupos na network é o núcleo de Arcos de Valdevez que se diferencia. O valor 
de FST é calculado com base na variabilidade haplotípica (Hudson et al., 1992), podendo 
o resultado dever-se à variabilidade haplotípica ligeiramente superior de Terras de 
Bouro. As networks são apropriadas para a representação da variabilidade a nível intra-
específico, estabelecem uma relação evolutiva e não hierárquica entre haplótipos 
(Posada & Crandall, 2001b). Comparando as características dos dois métodos, 
considera-se que o utilizado na construção da network será o mais adequado para 
evidenciar diferenças entre os núcleos estudados. Assim, considera-se que, de facto, 
Arcos de Valdevez encontra-se diferenciado dos outros dois núcleos. De acordo com a 
ACERG os animais que entraram a título inicial para este núcleo são menos puros que 
os dos restantes núcleos, por tratar-se de uma região em que são praticados muitos 
cruzamentos com animais oriundos de Espanha, pertencentes a outras raças. Este grupo 
foi, propositadamente, utilizado neste estudo como referência de uma população pouco 
representativa da raça Garrana, pelo que o resultado, em certa medida, reforça este 
pressuposto.  
É interessante realizar a comparação entre as linhas maternas obtidas na análise 
do mtDNA, assim como todas as assunções efectuadas, com dados de pedigree, tal 
como foi executado em estudos de outras raças de cavalos (Hill et al., 2002; Luís et al., 
2002a; Kavar et al., 2002; Lopes et al., 2005; McGahern et al., 2006) e desta forma 
verificar a consistência do pedigree e detectar possíveis erros na genealogia. No entanto, 
no caso do garrano tal não é viável uma vez que só recentemente se deram inicio aos 
registos genealógicos da raça, sendo por isso pouco profundo o que não permite traçar 
as linhas maternas. 
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4. Avaliação da Diversidade Genética com base em 
marcadores nucleares: Microssatélites  
4.1. Introdução 
As raças autóctones, além de serem relevantes a nível cultural, são um 
importante reservatório de variabilidade genética, devendo por isso ser conservadas 
(Cañon & Dunner, 1995). O garrano é uma das raças autóctones equinas portuguesas, já 
reconhecido como uma raça em perigo, dado o seu  um reduzido efectivo, conforme foi 
referido anteriormente. Constitui, desta forma, uma preocupação em Biologia da 
Conservação. 
A caracterização genética é o primeiro passo na conservação de uma raça e pode 
ter implicações em estratégias de conservação e gestão futuras (Solis et al., 2005). De 
tipificação relativamente simples, com polimorfismo alto e ampla distribuição por todo 
o genoma, os microssatélites são uma atractiva fonte de informação sobre a história das 
populações e processos evolutivos (Goldstein & Schlötterer, 1999). São frequentemente 
usados como ferramenta na estimativa de parâmetros populacionais úteis na 
conservação e gestão de populações selvagens e domésticas (Achman et al., 2004). Nos 
equídeos, em particular, têm sido usados com bastante sucesso na avaliação de 
variabilidade genética e na determinação da estrutura populacional de diferentes raças, 
de entre os quais o próprio garrano, em muitos casos evidenciando o respectivo impacto 
na conservação das mesmas (Cañon et al., 2000; Aberle et al., 2004; Achmann et al., 
2004; Krüger et al., 2005; Zabeck, 2005; Gupta et al., 2005; Solis et al., 2005; Morais et 
al., 2005; Luís et al., 2006; Seco-Morais 2007). 
No presente trabalho procurou-se analisar a variabilidade genética e estruturação 
inicial de três núcleos da raça Garrana (Arcos de Valdevez, Vieira do Minho e Terras de 
Bouro) com base num painel de marcadores nucleares (microssatélites), para posterior 
comparação com os resultados obtidos a partir da análise da região D-loop do mtDNA . 
Pretendeu-se, também,  averiguar se a estruturação sugerida pela ACERG se verifica a 
nível genético, segundo a qual a população de Arcos de Valdevez foi constituída com 
base em animais de carácter menos “puro”, revelado a nível fenotípico,  distinguindo-se 
de Vieira de Minho e Terras de Bouro, mais característicos da raça.  Por fim, testou-se 
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qual a estrutura populacional que melhor se adequa aos indivíduos em análise tendo por 
base o seu genótipo.  
4.2. Material e Métodos 
Das 170 amostras de DNA que nos foram facultadas pelo Laboratório de 
Genética Molecular da Coudelaria de Alter), indicados pela ACERG como sendo os 
indivíduos que estiveram na origem dos referidos núcleos populacionais, 
seleccionaram-se aleatoriamente 20 indivíduos de cada núcleo (num total de 60) no 
sentido de equilibrar a amostragem dos núcleos. Para tal, utilizou-se a função random 
do Microsoft® Excel 2002 (Copyright© Microsoft Corporation 1985-2001). 
As extracções do DNA a partir de sangue total, recolhido em tubos Venoject 
com EDTA-K, foram realizadas pelo método de hight-salt (Montgomery & Sise, 1990), 
no laboratório acima referido.  
Analisou-se um painel de 22 loci de microssatélites, seleccionados devido ao 
alto polimorfismo que apresentam nas raças portuguesas, tendo sido já utilizados com 
sucesso, quer na determinação de variabilidade e estrutura populacional, quer em testes 
de paternidade (eg. Malta-Vacas, 2000; Morais, 2000; Luís et al., 2002b; Seco-Morais, 
2007), e indicados na Tabela 6. 
Tabela 6 - Painel de microssatélites utilizados 
Locus Referência Sequência do primer (5’-3’) (Forward e 
Reverse) 
AHT4 Binns et al., 1995 5’- AACCGCCTGAGCAAGGAAGT-3’ 
5’- CCCAGAGAGTTTACCCT-3’ 
ABS2 Breen et al., 1997 5’- CCTTCCTGTAGTTTAAGCTTCTG-3’ 
5’- CACAACTGAGTTCTCTGATAGG-3’ 
HMS1 Guérin et al., 1994  5’- CATCACTCTTCATGTCTGCTTGG-3’ 
5’- TTGACATAAATGCTTATCCTATGGC-3’ 
HMS2 Guérin et al., 1994 5’-ACGGTGGCAACTGCCAAGGAAC-3’ 
5’-CTTGCAGTCGAATGTGTATTAAATG-3’ 
HMS3 Guérin et al., 1994 5’-CCAACTCTTTGTCACATAACAAGA-3’ 
5’-CCATCCTCACTTTTTCACTTTGTT-3’ 
HMS6 Guérin et al., 1994 5’-GAAGCTGCCAGTATTCAACCATTG-3’ 
5’-CTCCATCTTGTGAAGTGTAACTCA-3’ 
HMS7 Guérin et al., 1994 5’-CAGGAAACTCATGTTGATACCATC-3’ 
5’-TGTTGTTGAAACATACCTTGACTGT-3’ 
HTG4 Ellegren et al., 1992 5′-CTATCTCAGTCTTGATTGCAGGAC-3′ 
5′-CTCCCTCCCTCCCTCTGTTCTC-3′ 
HTG6 Ellegren et al., 1992 5′-CCTGCTTGGAGGCTGTGATAAGAT-3′ 
5′-GTTCACTGAATGTCAAATTCTGCT-3′ 
HTG7 Marklund et al., 1994 5’-CCTGAAGCAGAACATCCCTCCTTG-3’ 
5’-ATAAAGTGTCTGGGCAGAGCTGCT-3’ 
HTG8 Marklund et al., 1994 5′- CAGGCCGTAGATGACTACCAATGA-3′ 
5′- TTTTCAGAGTTAATTGGTATCACA-3′ 
HTG10\ Marklund et al., 1994 5’-CAATTCCCGCCCCACCCCCGGCA-3’ 
 48 
5’-TTTTTATTCTGATCTGTCACATTT-3’ 
HTG14 Marklund et al., 1994  5’-CCAGTCTAAGTTTGTTGGCTAGAA-3’ 
5’-CAAAGGTGAGTGATGGATGGAACC-3’ 
LEX20 Coogle et al., 1996  5’-GGAATAGGTGGGGGTCTGTT-3’ 
5’-AGGGTACTAGCCAAGTGACTGC-3’ 
LEX23  Coogle et al., 1996  5’-GGATGAAACAGGGAAGGAAA-3’ 
5’-CCAACGGATTCATGAAAGCTA-3’ 
LEX36  Coogle et al., 1997  5’-ATCAGCCCAGCCTCTTCA-3’ 
 5’-AACAACCGGCNAAATAGTGC-3’ 
LEX41  Coogle et al., 1997  5’-TATTTTCTGAATGCTTCTGTGC-3’ 
 5’-CTCTACACCCAATGCCTGAT-3’ 
NVHEQ18  Roed et al., 1997  5’-GGAGGAGACAGTGGCCCCAGTC-3’ 
5’-GCTGAGCTCTCCCATCCCATCG 
UCDEQ5  Eggleston-Stott et al. 1996  5’-AGCGGAAGTGCTGCGAAAG-3’ 
5’-CCAGCATCTCTGGGCAGG-3’ 
UCDEQ405  Eggleston-Stott et al. 1997  5’-ACCTCGTCTGGCTGTTGTAAG-3’ 
5’-ACTTGCTGTGCGACTCTG-3’ 
UCDEQ425  Eggleston-Stott et al. 1997  5’-AGCTGCCTCGTTAATTCA-3’ 
5’-CTCATGTCCGCTTGTCTC-3’ 
VHL20 van Haeringen et al (1994) 5′-CAAGTCCTCTTACTTGAAGACTAG-3′ 
5′-AACTCAGGGAGAATCTTCCTCAG-3′ 
Cada 10µL de solução reacção continha 1µL de DNA genómico, 1,5 mM de 
Cloreto de Magnésio, 0,2mM de dNTPs, a concentração de Primers fluorescentes e não 
fluorescentes variou entre 0,5pM e 3pM, 0,5U de Taq DNA polymerase (Promega, 
Madison, WI, USA) e 1× de Tampão. A amplificação dos fragmentos foi realizada num 
termociclador MJ-Research PTC-100TM (MJ Research Inc., Watertown. MA, USA), 
sendo iniciada com uma desnaturação de 95ºC (5’), seguido de 5 ciclos com 
desnaturação a 95ºC (30”), hibridação a 58ºC (30”) e extensão a 72ºC (30”) e 35 ciclos 
com desnaturação a 95ºC (30”), hibridação a 57ºC (30”) e extensão a 71ºC (30”) a 
última extensão foi prolongada até aos 10’ a 72ºC. Os loci HMS7, HMS3, HTG4 e 
VHL20, foram amplificados em multiplex, bem como os loci LEX36, LEX23 e HTG6. 
Os produtos de PCR foram separados em géis desnaturantes de poliacrilamida Long-
Ranger a 6% (Cambrex, Barcelona, Espanha) com 0,25mm de largura, utilizando o 
sequenciador automático de fluorescência 4200 LI-COR (Li-Cor Biosciences, Lincoln, 
NE, USA). As imagens resultantes foram analisadas com o auxílio do programa 
RFLPscan v.3.1 (Scanalytics, CPS Inc., USA). O tamanho dos fragmentos de DNA foi 
identificado com base no marcador 50-350bp STRmarker (LiCor, Inc.) e na amostra de 
referência (Nº 93), com valores já conhecidos para os alelos. 
Uma amostra de Vieira do Minho (#18841) foi excluída da análise, uma vez que 
não amplificou na maioria dos loci (Figura 12). Desta forma, para a análise dos dados, 
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só foram tidas em conta 59 amostras (20 de Arcos de Valdevez, 19 de Vieira do Minho 
e 20 de Terras de Bouro).  
O programa CERVUS 3.0.3 
(Kalinowski et al., 2007) permitiu 
calcular o Conteúdo de Informação 
Polimórfica (PIC), usando a frequência 
alélica (Botstein et al., 1980). Através 
deste programa também se determinou 
Ho e He, sendo esta última calculada 
com base na fórmula das frequências 
alélicas de Nei (1987), assumindo o 
HWE. Utilizando o programa FSTAT 
2.9.3.2 (Goudet, 2001) determinaram-
se as frequências alélicas, tanto por locus como por núcleo. O mesmo programa foi 
utilizado para analisar a estrutura genética da raça, através dos parâmetros FST e FIS, de 
Weir & Cockerham (1984).  
Para determinação de desvios ao HWE, tanto para os núcleos individualmente, 
como para o total dos indivíduos, recorreu-se ao programa GENEPOP v 4.0 (Raymond 
& Rousset, 1995b), usando o Teste exacto de HW de Weir (1996), Guo & Thompson 
(1992), entre outros. Neste, o valor de p é determinado segundo dois algoritmos, o de 
Loris e Dempsta – quando o número de alelos é inferior  a 5 – e o de cadeia de Marcov, 
que estima um valor de p sem enviesamento (Guo & Thompson, 1992) – quando o 
número de alelos é igual ou superior a 5. 
No sentido de averiguar a existência de diferenças na distribuição dos alelos 
pelos núcleos, procedeu-se à elaboração e análise de tabelas de contingência. Nestas, 
fez-se um teste de homogeneidade com base no χ2, tendo como hipótese nula a 
homogeneidade nos núcleos quanto à distribuição alélica.  
As relações entre os indivíduos foram analisadas recorrendo ao algoritmo NJ. O 
fenograma, apresentado sob a forma de unrooted tree, foi construído através do 
programa PHYLLIP (Felsenstein, 1993) e a determinação das distâncias foi feita com 
base em dois algoritmos, o primeiro de Slatkin (1995) – Rst – e o segundo de Bowcock 
 
Figura 12 - Alelos obtidos para o 
VHL20.  A primeira amostra representada é a 
de referência (93), em segundo lugar e em 
último estão os marcadores (a amostra #18841 
não apresenta amplificação). 
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(1994) – alelos partilhados (allele sharing distances), recorrendo ao programa Microsat 
v.1.4 (Minch et al, 1995), com 1000 bootstrap. A visualização gráfica foi realizada pelo 
programa TREEVIEW (Page, 1996).  
Com o auxílio do programa STRUCTURE (Pritchard et al., 2000), que 
implementa um modelo de agrupamento de indivíduos baseado em estatísticas 
bayesianas aplicadas aos perfis genéticos encontrados para o conjunto dos loci 
analisados,  determinou-se a estrutura populacional da nossa amostra. Foram feitas 2 
corridas para K { }10,...,1∈ (num total de 20 corridas), em que K é o número de 
populações. Para optimizar os resultados, apenas foram utilizados os loci que se 
encontravam em HWE para os 3 núcleos. Foi aplicado o modelo admixture, em 100000 
simulações precedidas de um burnin de 100000 passos (número de simulações antes de 
usar os dados, no sentido de minimizar o efeito da configuração inicial), com os quais, 
segundo Pritchard et al. (2007), já se conseguem bons resultados. 
4.3. Resultados 
O número de alelos variou entre 6 (HTG4) e 14 (LEX23), com uma média de 
10,045 alelos por loci, perfazendo um total de 221 alelos (ver tabela 13 no Anexo IV)   
Dos alelos obtidos, 14 são exclusivos de Arcos de Valdevez, 14 de Vieira do 
Minho e 15 de Terras de Bouro. O número médio de alelos é semelhante entre os 
núcleos, contudo, Arcos de Valdevez é o núcleo com maior número médio de alelos 
(8,5) e Vieira do Minho com o menor número médio de alelos (7,5) (ver Tabela 14 do 
Anexo IV). 
A Ho variou entre 0,350 e 1,000 para os loci HTG4 e NVHEQ18, 
respectivamente, (média total = 0,758), a He variou de 0,912, para o locus LEX23 e 
0,391 para o HTG4 (ver tabela 13 do Anexo IV). Tendo em conta os núcleos, estes 
obtiveram valores de heterozigotia observada e esperada medias, muito semelhantes 




Tabela 7 - – Diversidade genética do Garrano nos 3 núcleos considerados,  com base em 22 
loci de microssatélites 
Núcleo N MNA Ho média He média 
Arcos de Valdevez 20 8,5 0,80 0,8065 
Vieira do Minho 19 7,5 0,75 0,8075 
Terras de Bouro 20 8,0 0,75 0,8045 
Nota: N, número de indivíduos analisados; MNA, número médio de alelos; Ho média, 
Heterozigotia observada média; He média, Heterozigotia esperada média;  
Os valores de FIS (Tabela 8) variaram entre 0,332, para o locus HTG7 em  Terras 
de Bouro, e entre 0,329 para o locus HMS3 em Arcos de Valdevez, sem apresentarem 
valores significativos. Apesar de se verificar um défice de heterozigóticos nos 3 
núcleos, os valores também não são significativos. 
 
Tabela 8 - Valores de FIS (coeficiente de inbreeding dentro de cada núcleo) para cada um 
dos loci de microssatélite, quer para cada núcleo quer para o total da população em análise 
  FIS 








AHT4  0,086 0,08 0,246 -0,057 
ASB2  0,032 0,057 0,089 -0,047 
HMS1  0,163 0,043 0,284 0,156 
HMS2  -0,032 -0,146 -0,081 0,131 
HMS3  0,225 0,329 0,075 0,266 
HMS6  -0,096 -0,165 -0,089 -0,029 
HMS7  0,07 0,024 0,067 0,12 
HTG4  0,002 -0,125 0,053 0,107 
HTG6  0,165 0,175 0,201 0,113 
HTG7  -0,237 -0,124 -0,267 -0,332 
HTG8  -0,165 -0,128 -0,239 -0,133 
HTG10  0,027 0,003 0,133 -0,056 
HTG14  -0,088 -0,009 -0,171 -0,082 
LEX20  -0,013 -0,038 0,043 -0,043 
LEX23  0,098 0,006 0,129 0,162 
LEX36  0,104 -0,04 0,016 0,327 
LEX41  -0,041 -0,21 0,027 0,044 
NVHEQ18  -0,167 -0,258 -0,173 -0,078 
UCDEQ5  0,265 0,262 0,281 0,251 
UCDEQ405  0,067 0,149 -0,034 0,08 
UCDEQ425  -0,048 0,018 -0,172 0,008 
VHL20  0,076 0,073 -0,015 0,177 
All 0,025 0,006 0,023 0,048 
Nota:  Resultados baseados em FSTAT 2.9.3.2 (Goudet, 2001); O nominal level (5%) ajustado 
de referência é de 0.00076 
Na diferenciação genética entre núcleos, foram encontrados valores 
significativos (Tabela 9). Os valores de FST variam entre 0,0010 e 0,02700, sendo 
significativos entre Arcos de Valdevez e Vieira do Minho e entre Arcos de Valdevez e 
Terras de Bouro.  
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Tabela 9 - Diferenciação genética dos três núcleos de Garrano em análise com base no 
parâmetro FST. 
 Núcleo Arcos de Valdevez Vieira do Minho  Terras de Bouro  
Arcos de Valdevez               - 0,00167* 0,00100* 
Vieira do Minho              -  0,02700 
Terras de Bouro                  -   
Nota: *valor de p<0,05 
Na análise das tabelas de contingência, os loci HMS7, HTG10 e UCDEQ5 
rejeitam a hipótese de homogeneidade entre núcleos (Tabela 10), com valores altamente 
significativos (valor de p=0,01), ou seja, não há distribuição homogénea dos alelos 
destes loci pelos diferentes núcleos. 
 Tabela 10 – Valores do χ2 Obtido e χ
2
Crítico  (valor de p=0,01) obtido para cada locus por 
análise das tabelas de contingência. Como Hipótese Nula considerou-se a homogeneidade de 
distribuição dos alelos pelos núcleos de Garrano. 
Loci χ2 Obtido χ
2
Crítico 
AHT4 33,07 34,81 
ASB2 33,78 40,29 
HMS1 25,42 29,14 
HMS2 27,82 37,57 
HMS3 26,28 37,57 
HMS6 12,59 26,22 
HMS7 32,13* 29,14 
HTG4 13,76 23,21 
HTG6 19,07 34,81 
HTG7 7,13 26,22 
HTG8 18,96 29,14 
HTG10 38,85* 37,57 
HTG14 14,44 32,00 
LEX20 27,32 40,29 
LEX23 17,49 42,98 
LEX36 18,20 29,14 
LEX 41 32,04 34,81 
NVHEQ18 24,64 42,98 
UCDEQ5 41,88* 37,57 
UCDEQ405 37,00 42,98 
UCDEQ425 16,95 34,81 
VHL20 32,03 40,29 
Nota: * Locus cujo valor do χ2obtido é mais alto do que o χ
2
Crítico, rejeitando a Hipótese Nula, pelo 
que não há homogeneidade na distribuição dos alelos nos núcleos. 
Não foi encontrado um padrão evidente de agrupamento nos indivíduos 
amostrados, quer pela distância de RST como pela distância calculada com base nos 
alelos partilhados (Figuras 13 e 14) 
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Figura 13 - Unrooted Tree dos 59 indivíduos amostrados, baseada em RST  encontrada nos 
22 microssatélites analisados, usando o algoritmo “Neighbor-Joining”. Os indivíduos apresentam, a 
preceder o número de amostra, a referência do núcleo a que pertencem ARC, Arcos de Valdevez; 
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Figura 14 - Unrooted Tree dos 59 indivíduos amostrados com base na distância dos alelos 
partilhados encontrada nos 22 microssatélites analisados, usando o algoritmo “Neighbor-Joining”. 
Os indivíduos apresentam, a preceder o número de amostra, a referência do núcleo a que 
pertencem: ARC, Arcos de Valdevez; VIE, Vieira do Minho; BOU, Terras de Bouro.  
Somente os loci ATG4, HMS1, HTG6 e UCDEQ5, que se encontram em HWE 
para os três núcleos individualmente (HWE assinalado com * na Tabela 13 do Anexo 
IV), é que foram tidos em conta na inferência da estrutura populacional ideal. Da análise 
de estrutura bayesiana, os valores logarítmicos da probabilidade, ln Pr(X|K), para cada 
valor de K, o número de clusters simulados, estão representados no Gráfico 2. O K mais 
correcto obtém-se quando o valor de ln Pr(X|K) é maximizado, ou seja, K=2. Indica que 
a separação em dois grupos é aquela que melhor se adequa aos dados. A projecção 
resultante para K=2, com cada indivíduo representado por um ponto e cada população 
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por uma cor diferente, não evidenciou a existência de clusters definidos (Figura 15). Na 
projecção para K=3 (Figura 16), que é o número real de grupos analisados (núcleos), 
verifica-se que uns indivíduos que se afastam do grupo central (assinalados com círculo 
laranja) não correspondem a nenhum núcleo em particular, nem pode afirmar-se que há 
uma separação evidente dos restantes indivíduos, cujo conjunto também não apresenta 























Figura 15 - Projecção triangular para K=2, o K com valor mais alto de lnPr(X|K) 
(nota: pontos Vermelhos correspondem aos indivíduos de Arcos de Valdevez; pontos 
verdes correspondem aos indivíduos de Vieira do Minho; pontos azuis correspondem aos 
indivíduos de Terras de Bouro)  
 
Figura 16 - Projecção triangular para K=3, o número real de núcleos, com os indivíduos 
mais afastados assinalados com um círculo laranja. 
 (nota: pontos vermelhos correspondem aos indivíduos de Arcos de Valdevez; pontos 
verdes correspondem aos indivíduos de Vieira do Minho; pontos azuis correspondem aos 
indivíduos de Terras de Bouro) 
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4.4. Discussão 
O painel de microssatélites utilizado neste estudo demonstrou ser adequado para 
a avaliação da variabilidade da raça Garrana, com um valor médio de PIC elevado 
(0,752) (ver Tabela 13 do Anexo IV). Este variou entre 0,563 para o HTG4 e 0,900 para 
o LEX23, estando de acordo com a variação do número de alelos encontrado. 
Os indivíduos que entraram a título inicial para os núcleos em análise 
apresentaram níveis altos de Ho (0,758), uma vez que, em Solis et al.(2005), valores 
médios de heterozigotia acima dos 0,650 foram considerados elevados. Os valores 
obtidos para o garrano neste trabalho são semelhantes aos obtidos por Cañon  et al. 
(2000) para outro cavalo do tronco celta, o Asturcon (0,738±0,031), mas superior ao 
obtido para o Caballo Gallego (0,710±0,020), também este pertencente ao tronco celta. 
O valor médio de Ho para o garrano é, também, superior aos valores obtidos para as 
outras raças autóctones portuguesas, o Lusitano (0,677±0,017) e o Sorraia 
(0,487±0,019) (Luís et al., 2006). De forma generalizada, a raça Garrana apresenta 
heterozigotia superior a pelo menos 20 raças de cavalos (Aberle et al., 4004; Achmann 
et al., 2004; Gupta, 2005; Luís et al., 2007; Solis et al., 2005). Já em estudos anteriores,  
o garrano tinha apresentado valor altos de heterozigotia (Morais et al.,2005), apesar de 
no presente estudo serem ligeiramente superiores. As diferença encontradas poderão ser 
consequência de diferentes factores: perda efectiva de variabilidade dos animais que 
entraram a título inicial para os animais analisados no referido trabalho; efeito de 
amostragem; ou, ainda, o presente estudo abranger um maior número de loci. Em 
qualquer caso, a variabilidade genética encontrada para o garrano não aponta para que 
seja  considerado em perigo imediato. 
Tendo em conta que esta raça esteve sujeita a uma redução drástica do seu 
efectivo (Portas et al., 1998; Leite, 2000), esperar-se-iam menores valores de 
heterozigotia. No entanto, segundo Luikart et al., (1998), há diversas razões para que o 
efeito de gargalo (bottleneck) não distorça a distribuição alélica: (1) não foram 
amostrados indivíduos ou loci suficientes para detectar tal estrangulamento no efectivo 
populacional; (2) os indivíduos amostrados não são representativos da população que 
sofreu o bottleneck; (3) a população não se manteve verdadeiramente isolada após o 
bottleneck, contendo variabilidade genética proveniente de migrantes; (4) ter ocorrido 
estrangulamento demográfico mas não genético; (5) o bottleneck terá ocorrido há 
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demasiado tempo, e a variabilidade genética terá sido, entretanto reposta, ou terá sido 
pouco significativo e há tempo insuficiente para ser detectado. No caso particular do 
garrano, as 3 últimas justificações são as mais plausíveis, considerando algumas 
características demográficas da raça, bem como tendo em conta a sua história.  
Num passado recente, esta raça foi cruzada com outras raças de cavalos, 
nomeadamente a raças Puro-Sangue-Árabe, Galego do Monte e Percheron (raça de tiro 
pesado) para produção de carne ou fixação de manchas (como anteriormente já foi 
referido), não estando efectivamente isolada. Sem esquecer que animais de raças locais, 
como o Garrano, são criados essencialmente em liberdade, permitindo maior 
variabilidade quando comparado com raças altamente seleccionadas (Solis et al., 2001), 
não sendo tão condicionado o seu património genético.  
Note-se, também, que a redução da distribuição do garrano foi essencialmente 
devido à mecanização da agricultura, no início do séc. XIX (Portas et al., 1998; Oom, 
1992), sendo considerada recente a nível evolutivo. De acordo com Allendorf, a 
ocorrência de erosão genética por deriva pressupõe que uma população se mantenha em 
efectivo reduzido durante diversas gerações (Oom  & Morais, 2000), o que ainda não 
verificou no caso do Garrano. 
No que diz respeito aos alelos exclusivos encontrados no presente estudo, a sua 
frequência é de 19,46%. Este valor é muito superior ao obtido por Morais et al. (2005) 
(4%). Esta discrepância de valores pode ser consequência de efeitos de amostragem, 
uma vez que diferentes populações de uma raça tendem a possuir diferentes conjuntos 
de alelos raros em loci polimórficos (Oom  & Morais, 2000). Contudo, também pode ser 
revelador de perda de alelos, uma vez que segundo Nei (1975), os alelos tendem a ter 
um decréscimo mais acentuado do que a heterozigotia, durante um período de 
bottleneck ou de aumento de consanguinidade. 
Ao não serem detectados valores significativos de FIS, pode-se inferir que os 
núcleos analisados não estão afectados pela consanguinidade. O que está de acordo com 
os elevados valores de heterozigotia e com o facto de se tratarem de animais que 
entraram a título inicial para as populações em causa, assumindo ausência de relações 
de parentesco. No estudo de Morais et al. (2005), o Garrano também não apresentou 
valores significativos de consanguinidade, para os núcleos em análise. No entanto, 
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tendo em conta o reduzido efectivo da raça é essencial que um plano de gestão seja 
desenvolvido para que este cenário se mantenha por um período de tempo o mais 
alargado possível. 
A maioria dos loci não se encontram em HWE, tanto para os núcleos 
individualmente como para o total dos indivíduos em análise, o que não é de estranhar 
apesar de entrar em desacordo com o obtido por Morais et al. (2005) – a maioria dos 
loci encontravam-se em HWE. Neste estudo os indivíduos em análise são os animais 
que entraram a título inicial, pelo que não estão efectivamente estabelecidos como 
população distinta, o que pode justificar o facto de não se encontrarem em HWE, pois 
basta que a população se encontre subdividida, sujeita a migração ou com os 
cruzamentos não ao acaso que para que um loci apresente esse desequilibro (Frankham 
et al., 2002). 
No que diz respeito à estruturação genética dos núcleos,  Arcos de Valdevez, 
individualizou-se dos restantes ao evidenciar valores de FST significativos. Desta forma, 
encontra-se distinto dos outros dois núcleos, apesar dessa diferenciação ser pequena. 
Em Morais et al. (2005) também foi detectada estruturação da raça, com Vieira do 
Minho e Terras de Bouro a distinguirem-se dos restantes núcleos, o que está de acordo 
com o obtido no presente trabalho, ou seja, pode afirmar-se que a estruturação inicial é 
mantida. No estudo anterior, os valores de diferenciação dos núcleos variaram entre 
0,013 e 0,056. Noutras raças de cavalos, como Lipiza, os valores de diferenciação entre 
núcleos variaram entre 0,021 e 0,080 (Achmann et al., 2004); no Cavalo de Monte do 
País Basco (Euskal Herriko Mendiko Zaldia) entre 0,011 e 0,034 (Solis et al., 2005); e, 
num outro pónei céltico, o Pottoka, entre 0,008 e 0,033. A diferenciação nos núcleos em 
análise no presente trabalho encontra-se, assim, abaixo do intervalo de valores (entre 
0,008 e 0,080) obtido nestas outras raças. Tal resultado poderá ser atribuído ao facto de 
se tratarem de animais que entraram a título inicial, pois nos outros estudos tratam-se já 
de núcleos/sub-populações como algum tempo de divergência.  
Na análise dos fenogramas (Figura 13 e 14), não há evidência de clusters e a 
representação gráfica da separação ideal dos indivíduos com base no seu genótipo 
(K=2) também não evidencia a constituição de grupos bem definidos. Apesar de, 
quando se processa à análise gráfica da projecção para K=3 (correspondendo ao número 
de núcleos real), se  verificar que há um conjunto de indivíduos mais distanciado, estes  
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não constituem nem um grupo coeso evidente, nem correspondem aos indivíduos de um 
só núcleo, o que entra em conflito com o obtido pela análise de diferenciação entre cada 
dois núcleos. Na leitura das tabelas de contingência, que é uma análise mais detalhada 
uma vez que apresenta os resultados dos loci individualmente, em alguns deles não se 
verifica homogeneidade entre núcleos, indicando, com valores altamente significativos, 
a diferenciação entre núcleos no que diz respeito à distribuição alélica nesses loci (em 
particular para HMS7, HTG10 e UCDEQ5), o que corrobora os resultados obtidos na 
análise de FST.  
Efectivamente, existe diferenciação entre Arcos de Valdevez e os outros dois 
núcleos, contudo esta não é necessariamente derivado da pureza dos animais. Quando se 
procede à comparação dos três núcleos, no que diz respeito quer à Ho, quer ao MAN ou 
aos número de alelos exclusivos, não há discrepância de valores. Desta forma, não há 
qualquer evidência de maior uniformidade no conjunto de animais que entraram a título 






5. Informatização do Stud Book da Raça Garrana e 
Análise de Parâmetros Genéticos e 
Demográficos  
5.1. Introdução 
Um dos principais objectivos em Biologia da Conservação é a manutenção da 
variabilidade genética das populações (Frankham et al., 2002). Alguns parâmetros 
demográficos simples, que dependem da política de gestão e de acasalamento, têm um 
grande impacto na variabilidade genética (Valera et al., 2005), pelo que é essencial a 
gestão adequada de uma raça para a sua conservação. Para que um plano de gestão 
possa ser delineado, é fundamental conhecer e determinar o estado da população em 
questão, para o que muito pode contribuir a análise de dados genealógicos (pedigree) 
(Ralls & Ballou, 1986). Esta tarefa só é possível através da elaboração de um Livro 
Genealógico (Stud Book) São já frequentes os trabalhos de caracterização genética e 
demográfica de raças de cavalos com  base na respectiva genealogia, visando o 
delineamento de estratégias conservacionistas ( e.g. Moureaux et al., 1996; O´Toole et 
al., 2001; Baumung  & Sölkner, 2003;  Oom, 2004, , Valera et al., 2005; Kjöllerströn, 
2006, McGahern, 2006; Oom, 2006).  
A raça Garrana sofreu uma redução drástica do seu efectivo, e é já reconhecida 
como uma raça ameaçada (ver na lista das espécies/raças ameaçadas publicada pela 
FAO, no Anexo III). É essencial a gestão criteriosa da mesma para que não sofra quer 
de constrangimentos genéticos, derivados do seu reduzido efectivo, quer da perda de 
individualidade, como consequência de cruzamentos com outras raças. No sentido da 
sua conservação, foi recentemente publicado o primeiro Tomo do Stud Book da raça 
Garrana, com animais nascidos até ao ano de 2000 (ACERG, 2000). Ao fim de 6 anos 
de trabalho sistemático em toda a área de dispersão da raça, no ano 2000 há já animais 
registados com ascendência conhecida até à segunda geração, ou seja, a geração dos 
avós.  
 O presente trabalho tem como objectivo a informatização do Stud Book da raça 
Garrana, utilizando o programa Sparks, possibilitando que a raça seja gerida de forma 
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mais interactiva. Isto permitirá promover o seu melhoramento genético e demográfico, 
constituindo assim uma ferramenta bastante útil para os criadores.  
Em primeiro lugar criou-se o ficheiro de Stud Book para a raça. Posteriormente, 
completou-se a lista de instituições com os dados dos criadores e inseriram-se os dados 
dos indivíduos nascidos até ao ano 2000. Por fim, foi feita a análise genética e 
demográfica com base nos dados de pedigree. 
5.2. Métodos 
Para a elaboração do Stud Book em formato digital, utilizou-se o software Sparks 
(Scobie et al., 2004) (, tendo como base o Stud Book em formato de papel. No registo 
individual (Figura 17 e 18) deste constam as seguintes informações: N.ºSNC (número 
do Ficheiro Nacional de Equinos, Serviço Nacional Coudélico); Cr. (Nome do Criador); 
N (Concelho e data de Nascimento); R (Regime de Criação – Livre ou Estabulado); 
N.ºL.A. (Número de Inscrição no Livro de Adultos); N.º L.N. (Número de Inscrição no 
Livro de Nascimentos); N.º R.Z. (Número de Registo no Registo Zootécnico); Pt 
(Pontuação Total (Parciais: cabeça e pescoço, espádua e garrote, peitoral e costado, 
dorso e rim, garupa, membros, conjunto de formas, andamentos); Pelag. (Pelagem); AG 
(Altura ao garrote, medida com hipómetro em metros); MF (Marcas a fogo); Desc. 
(Descendência); S (Sexo: F – Fêmea; M – Macho). No registo de cada criador (Figura 
19) constam os indivíduos pertencentes a esse criador, cada individuo encontra-se 
identificado com o nome, marca de ferro, ano de nascimento, número de registo (no 




N.ºSNC – 79980; Cr. – ROSA CUNHA MONTEIRO 
N – ARCOS DE VALDEVEZ; R – LIVRE (MONTE DA CRUZ VERMELHA) 
N.ºR.Z. – 842; Pt. – 81 (8,8,8,12,8,12,13,12); Em – 31-08-2000 
Pelag. CASTANHA; AG – 1,30; MF – “842” NA E.D.     NA C.D. 
 
Figura 17 - Exemplo de um registo individual do livro genealógico (ANEXOS) da raça 









N.ºSNC – 81182; Cr. – GERALDINA RODRIGUES FERREIRA 
N – MONÇÃO; 19-06-97; R – LIVRE (SERRA DO SOAJO) 
Por GRILO “721” E VENANCIA “1568” 
N.ºL.A. – 332; Pt. – 69 (7,6,7,10,6,11,11,11); Em – 08-01-2000 
Pelag. CASTANHA; AG – 1,33; MF – “Q84” NA E.D.        NA C.D. 
 
Figura 18 - Exemplo de um registo individual do livro genealógico (STUD BOOK) da raça 
Garrana (in ACERG, 2000) 
 
 
JOÃO ALVES FERNANDES 
            Fêmeas 
            PINHEIRA “P54”; 1996; 388 [L.A.]; STUD BOOK 
             
            Machos 
            BIGODES “828”; 1990; 828 [R.Z.]; ANEXO 
            TERRIVEL “T16”; 2000; 71/00 [L.N.]; STUD BOOK  
 
Figura 19 - Exemplo do índice de um criador (in ACERG, 2000) 
O Sparks tem a lista de instituições organizada hierarquicamente por regiões, de 
forma a facilitar a pesquisa. Esta organização é evidente no código da instituição, uma 
sequência numérica que o programa compõe automaticamente, em que o primeiro 
número corresponde ao hemisfério, o segundo ao continente, o terceiro e o quarto são 
referentes ao país, o quinto e o sexto dizem respeito ao estado e, por fim, os últimos 
três, ao criador (instituição em si). Quando se insere uma instituição, esta tem de ser 
caracterizada geograficamente. No caso da localização ainda não estar criada, tal tem de 
ser feito.  
Os criadores do Garrano (instituições) estão divididos por concelhos. Assim, 
para respeitar a organização da lista de Instituições do Sparks e posteriormente facilitar 
o desenvolvimento de tarefas no programa, criaram-se diferentes estados que 
correspondem aos concelhos (Figura 20), tendo por base os que já se encontravam na 
lista de instituições (eg. Beja, Guimarães, etc.) 
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Figura 20 - Exemplo de uma ficha de criação de um concelho (designado como “estado”) 
 
Foram gerados 15 concelhos: Arcos de Valdevez (Estado 23 de Portugal); Vieira 
do Minho (Estado 24 de Portugal); Terras de Bouro (Estado 25 de Portugal); Viana do 
Castelo (Estado 26 de Portugal); Montalegre (Estado 27 de Portugal); Melgaço (Estado 
28 de Portugal); Monção (Estado 29 de Portugal); Povoa de Lanhoso (Estado 30 de 
Portugal); Amares (Estado 31 de Portugal); Cabeceira de Bastos (Estado 32 de 
Portugal); Vila Verde (Estado 33 de Portugal); Barcelos (Estado 34 de Portugal); Ponte 
da Barca (Estado 35 de Portugal); Abrantes (Estado 36 de Portugal); Ponte Lima 
(Estado 37 de Portugal). Depois de criados os estados, foram inseridos, no respectivo 
concelho (estado), os 111 criadores (Figura 21). Ao  nome da instituição atribui-se o 
número e o nome do criador, no qual se baseia a “Mnemonic” (abreviatura para aceder 
ao criador) (ver lista de criadores no Anexo V). Como estado, colocou-se o concelho de 
origem do criador.   
 
Figura 21 - Exemplo de uma ficha de um criador (designado como instituição) 
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O programa Sparks está configurado de forma a obter do utilizador todas as 
informações básicas necessárias para a elaboração de um Stud Book (Silveira, 1997), 
mas também permite a adição de informações complementares que se julguem 
relevantes para o Stud Book em questão (neste caso, a raça Garrana), através da criação 
de novos campos na opção User Defined Fields. Para o Stud Book do garrano, em 
particular, adicionaram-se os seguintes campos: R.Z. (número do animal no registo 
zootécnico); LN (número do animal no Livro de Nascimentos); LA (número do animal 
no Livro de Adultos); PT (Pontuação total do animal); Regime (Regime de criação em 
que o animal se encontra – Livre ou Estabulado). Posteriormente, procedeu-se à 
introdução dos dados relativos aos indivíduos (Figura 22).  
Para cada indivíduo foram preenchidos os seguintes campos: 
Número de Stud Book 
Refere-se ao número de identificação do animal, atribuído pelo Serviço Nacional 
Coudélico (S.N.C.).  
Sexo 
Apesar de serem possíveis várias opções, para esta raça seleccionaram-se apenas 
duas: macho ou fêmea. 
Data de nascimento 
Com o formato: dd/mm/aaaa. Para os animais em que é especificada uma data 
para o seu nascimento (indivíduos do STUD BOOK), esta foi colocada de acordo com o 
registo em papel. Para os animais cuja data não é especificada (indivíduos do ANEXO), 
colocou-se apenas o ano referido na lista dos criadores, seguido de Y, que indica tratar-
se de uma estimativa para esse ano. 
Sire 
Inseriu-se o número de identificação do progenitor masculino (S.N.C. do 
garanhão). No caso de fundadores (animais do ANEXO), isto é, indivíduos cujos 
progenitores são desconhecidos, inseriu-se “WILD”. 
Dam 
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 Inseriu-se o número de identificação do progenitor feminino (S.N.C. da égua). 
No caso de fundadores (animais do ANEXO), isto é, indivíduos cujos progenitores são 
desconhecidos, inseriu-se “WILD”. 
Rearing  
Corresponde ao tipo de criação. Em todos os indivíduos foi seleccionada a opção 
“parent rearing”, ou seja, criado pelos pais. 
 Birth  
Informações relativas ao nascimento. Neste campo inseriu-se o criador 
correspondente e todos os animais foram considerados como “wild born”. 
House name 
Campo do “special data” no qual foi introduzido o nome do animal. 
R.Z., L.A. e L.N. 
São campos criados em “User fields definitions”. Nestes foram inseridos 
respectivamente o número do animal no registo zootécnico, no livro de adultos ou no 
livro de nascimentos.  
Regime 
Campo criado em “User Defined Fields”. Refere-se ao regime de criação em que 




Figura 22 - Exemplo de um registo individual do Stud Book da Raça Garrana segundo o 
output do programa  Sparks. 
 
Após a inserção e validação dos dados de todos os animais no programa Sparks, 
exploraram-se as potencialidades do programa como ferramenta para a conservação da 
raça. Estes dados foram exportados (Figura 23) para que o programa PM2000 (Pollak et 
al., 2005) pudesse realizar diferentes análises, exigindo a criação de um novo projecto 
(Figura 24).  
 





Figura 24 - Painel inicial do programa PM2000 
Para a análise demográfica o PM2000 apresenta uma série de secções (Figura 25), 
contudo, somente algumas foram utilizadas. As secções “Male Life Table” e “Female 
Life Table”, que expõem as “life table”, foram utilizadas na determinação de λ, de T, e 
de Ne e a sua projecção a 20 anos, para machos e fêmeas respectivamente. Para uma 
melhor adequação da análise à espécie em estudo, Lacy e Ballou (2002) sugerem que o 
valor de Mx da “life table” modelo seja alterado para zero até à idade da primeira 
reprodução. Tendo em conta que a maioria dos estudos realizados sugere que os 
equídeos reproduzem-se pela primeira vez entre os 3 e os 5 anos (Kjöllerströn, 2005), o 
valor de Mx foi alterado para zero até ao segundo ano de idade, inclusive. Outra secção 
utilizada foi a “graphs”, na qual é possível visualizar graficamente diferentes taxas por 
classe etária. Para o presente trabalho apenas se teve em conta a taxa de fecundidade 
(Mx). No sentido de completar os parâmetros reprodutivos da raça Garrana, foi 
elaborado um “Reprodutive Parameters Report” no menu “Reports / Analisys / 
Reprodution” do programa Sparks. 
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Figura 25 - Secções disponíveis no PM2000 para a análise demográfica com a secção 
"Female Life Table" seleccionada. Do lado direito encontra-se a “Life Table” Modelo com o valor 
de ”Mx” alterado para zero até ao segundo ano de vida, inclusive. 
Para a análise genética, tal como para a análise demográfica, existe uma série de 
secções (Figura 26), das quais apenas algumas foram utilizadas no presente trabalho: 
“Population Statitics”, “Founder Statistics”, “Individual Statistics”, inbreeding e 
“Effective Population Size”. O número de fundadores, GD, FGE, FGS e inbreeding, 
foram determinados na primeira secção. Esta apresenta um resumo dos parâmetros 
básicos que descrevem o estado genético da população, oferecendo uma perspectiva real 
e uma perspectiva potencial da mesma. A perspectiva potencial consiste numa indicação 
do que poderá ser atingido com a gestão genética da população. Os parâmetros 
individuais dos fundadores como a contribuição, representação e retenção alélica, foram 
determinados na secção “Founder Statistics”. Nesta, para cada fundador (identificado 
por n.º, sexo e idade), é apresentada uma série de parâmetros genéticos que se 
relacionam com a respectiva representação na população actual de descendentes. O 
valor do MK e do F para cada indivíduo foi obtido na secção “Individual Statistics” na 
qual constam os parâmetros genéticos individuais, assim como o número de filhos e 
outras informações adicionais que possam ter sido inseridas no Sparks. Tendo em conta 
que estas duas ultimas secções são passíveis de serem apresentadas sob a forma de 
gráficos, o que torna a análise mais fácil e expedita, optou-se por esta abordagem no 




Figura 26 - Secções disponíveis no PM2000 para a análise genética com a secção "pairings" 
seleccionada. 
Com o PM2000 pode-se instituir um sistema metapopulacional, o que permite 
calcular a diferenciação entre populações (FST) e a retenção genética de cada população 
(GD). Somente a título de exemplo, pelo que os resultados não serão discutidos, 
determinou-se o valor de FST para os três núcleos mais característicos da raça Garrana 
(Arcos de Valdevez, Vieira do Minho e Terras de Bouro) e o respectivo GD. 
5.3. Resultados 
Com a informação inserida no programa Sparks, é possível elaborar diferentes 
tipos de relatórios. Em todos os relatórios exequíveis no programa Sparks (menu 
“reports”) para além de se poder seleccionar a ordem pela qual se apresentarão os 
indivíduos no relatório final (“Sort Order”) (Figura 27), também se podem colocar 
filtros (“Retrieval Criteria”) (eg.: por regiões: só indivíduos de Portugal, só indivíduos 
de determinado concelho; por sexo: Só indivíduos do sexo masculino; por idade: só 
indivíduos com idade superior e 12 anos; entre outros) (Figura 28). 
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Figura 27 - Opções do "Sort Order" do menu "Reports" do Sparks 
 
 
Figura 28 - Opções do “Retrieval Criteria” do menu “Reports” do Sparks 
No menu “Reports / Specimen/Others” existe uma série de opções que podem 
ser escolhidas. Na opção “Specimen Report” obtêm-se todas as informações relativas a 
um indivíduo, inclusive os “User Defined Fields” (Figura 29). Por outro lado, também é 
possível elaborar um relatório com base nos “Special Data” através da opção “Retrieval 
of Special Data Comments”, que pesquisa os indivíduos com base em palavras/frases 
chave. Apesar de só se ter preenchido o campo “House name” no caso do Garrano, 
outros campos estão disponíveis (eg.: condição física, condição reprodutiva, etc.). Ainda 
incluída neste menu, encontra-se a opção “Institucional Summary”. O relatório desta irá 
listar todas as instituições do Stud Book, neste caso os criadores, o número de animais 
que lhe pertencem, o número de animais que ainda estão vivos, os anos de gestão dessa 
população e o número de nascimentos e mortes. 
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A elaboração de um relatório geral do Stud Book, no menu “Reports / Stud Book 
Report” (Figura 30), permite a edição de um verdadeiro Stud Book (ver Anexo VI para 
exemplo). Este relatório é bastante flexível pois permite a adição de colunas extra, no 
sentido de abranger diferentes informações (eg.: House Name, Tipo de Nascimento, 
L.N., R.Z., etc.).   
 




Figura 30 - Informações que podem ser seleccionadas como coluna extra para que constem 
no "Stud Book Report". 
As relações entre indivíduos podem ser reveladas através dos relatórios do menu 
“Relations / Specimen Relationships Reports”. Neste menu, na opção “Pedigree 
Chart”, obtêm-se sob a forma de árvore os ancestrais de um determinado individuo até 
à quarta geração (ver exemplos no Anexo VII). Já a opção “Sibling Tables” permite 
visualizar os irmãos e os meio-irmãos de determinado indivíduo. Existem ainda as 
opções “Reprodutive History” e “Descendent List”, que listam os descendentes de 
determinado indivíduo. Enquanto que no relatório da primeira opção apenas constam os 
filhos de determinado individuo, no relatório da segunda constam todos os descendentes 
de determinado indivíduo (filhos, netos, bisnetos, etc.).  
No menu “Reports / Species Management Analysis Reports” pode-se proceder à 
elaboração de relatórios de componentes essenciais para a gestão de populações: 
Pirâmide Etária; Fecundidade e Mortalidade; Causas de morte; F ; Census; T; 
Parâmetros Reprodutivos; Idade. No menu “Reports / Mx/Qx Report – details”, o 
relatório obtido apresenta a life table.  
Pode-se ainda elaborar um relatório final, no menu “Reports / Master Plan 
Report”, que reúne os valores mais importantes calculados por outros relatórios.  
As análises genéticas e demográficas foram realizadas considerando como vivos 
todos os indivíduos inscritos no Livro Genealógico da Raça Garrana, que até ao ano 
2000 constituem um total de 262 indivíduos, dos quais 57 são machos (42 em ANEXO e 
15 no STUD BOOK) e 205 são fêmeas (104 em ANEXO e 101 no STUD BOOK). Este é um 
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registo completo (100% do conhecimento da genealogia), com animais representados 
até à segunda geração (ou seja, geração dos avós). O Ne da raça Garrana é de 122,182 (a 
partir de 42 Garanhões e 112 Éguas).  
O garrano evidenciou um valor de T de 10,03 (Garanhões: T=9,22; Éguas: 
T=11,32) e como idade média da primeira reprodução nas éguas, 7 anos, e nos 
garanhões, 5 anos. Analisando o gráfico do valor de Mx por classe etária (Gráfico 3) 
nos garanhões verificam-se diversos picos reprodutivos, com o mais alto aos 6 anos e o 
mais tardio aos 21 anos, estando o seu “máximo” de taxa de fecundidade entre os 4 e os 
7 anos. Já nas éguas, o “máximo” da taxa de fecundidade é entre os 4 e os 12 anos, 
sendo o pico aos 8 anos.  
Esta raça apresentou um λ de 0.952 (Garanhões: λ=1,020; Éguas, λ=0,889), 
havendo assim um decréscimo de 4,48% do efectivo por ano (o valor de Ne previsto ao 





































Os valores reais de FGE e FGS obtidos são menores do que os potenciais 
(Tabela 11), que correspondem ao número de fundadores. Quanto a GD, esta é bastante 
alta, semelhante ao valor potencial. 
Tabela 11 - Estatística Populacional (FGE - Founder Genome Equivalent; FGS - Founder 



















Numa situação ideal, para minimizar a perda de variabilidade genética, a 
representação dos fundadores deve ser equitativa igualando-se à paridade (P=1/número 
de fundadores) (Frankham et al., 2002). Uma vez que para o Garrano foram 
identificados 146 indivíduos fundadores (42 Garanhões e 104 éguas) (Tabela 11), a 
contribuição ideal destes deveria ser 0,00685 (1/146). Contudo, verificou-se um 
desequilíbrio dessa mesma contribuição (Gráfico 4) em que somente alguns fundadores 
apresentaram valores próximos dos ideais. Os indivíduos sobre-representados são 
maioritariamente Garanhões. Também é evidente uma discrepância de valores nos 
diferentes indivíduos fundadores no que diz respeito quer à retenção alélica dos 
fundadores – a probabilidade de que um gene fundador exista na população actual, tanto 
para o total como para os 3 núcleos em estudo − quer à contribuição dos fundadores – 
número de cópias do genoma de um fundador na população  (ver gráficos 7 e 8 no 
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Até ao ano de fecho do 
Stud Book (ano 2000), o valor 
de inbreeding é de 0,0065. 
Somente os indivíduos  89057 
(criador: EPDR), 89058 
(criador: EPDR) e 89125 
(criador: PDCF) são 
consanguíneos, apresentando  
um valor de inbreeding de 0,25 
(ver as genealogias destes 
indivíduos no Anexo VII). 
Estes resultaram de cruzamentos entre pai e filha,.  
O PM2000 permite a elaboração de gráficos que evidenciam a evolução de 
diversos parâmetros populacionais (eg.: Taxa de mortalidade, Taxa de Sobrevivência) e 
efectua projecções da população a 20 anos, tendo em conta os parâmetros actuais. Da 
análise do gráfico da evolução do inbreeding ao longo do tempo (Gráfico 5), constata-se 
que o valor do inbreeding tem vindo a aumentar progressivamente. 
Todos os animais evidenciaram baixos valores de MK. Estes variam entre 
0,0022 e 0,0260 com a maioria dos indivíduos a apresentar valores entre 0,002 e 0,003 
(Gráfico 6). Quando o valor de MK é zero, significa que o indivíduo não é aparentado 
com nenhum outro animal da população.  
Gráfico 5 - Evolução do inbreeding Médio desde a 



























Gráfico 6 - - Distribuição de MK (Mean Kinship) dos animais 
 
 A melhor forma de ponderar a capacidade reprodutiva dos animais 
geneticamente importantes é através do valor KV, que representa a esperança de 
reprodução de um organismo (função das taxas de sobrevivência, fertilidade e 
crescimento de determinada classe etária) (Kjöllerström, 2006). No entanto, neste caso 
em particular, este parâmetro não será apresentado uma vez que existe um grande erro 
associado, consequência do lapso de informações existente no Stud Book original. Pela 
mesma razão, também não serão apresentados os parâmetros: lx, Mx e Vx. 
Os valores FST, obtidos com base no pedigree para os Núcleos de Arcos de 
Valdevez (N=115), Vieira do Minho (N=72) e Terras de Bouro (N=13), variam entre 
0,0121 e 0,0187. O núcleo de Arcos de Valdevez, que apresenta o maior efectivo, é 
também aquele que apresenta maior diversidade genética (Tabela 12).  
Tabela 12 - Tabela com os valores de FST (abaixo da diagonal) e a diversidade genética (na 
diagonal) 






Arcos de Valdevez 0,9761   
Vieira do Minho 0,0153 0,9611  
Terras de Bouro 0,0121 0,0187 0,8800 
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5.4. Discussão 
Uma vez instituídos, os Stud Books constituem um instrumento de gestão das 
populações a que se referem. A informatização do Stud Book é uma mais valia, ao 
tornar mais eficaz o processo de conhecimento e gestão de uma raça, facilitando desta 
forma a sua conservação. Assim, está criada uma ferramenta de extrema utilidade para a 
gestão/conservação da raça. O programa Sparks em particular é bastante importante pois 
permite, após a inserção dos dados dos animais no Stud Book, a elaboração de uma série 
de relatórios que poderão ser úteis na compilação e avaliação do pedigree. Contudo, 
para que esta ferramenta possa ser útil à conservação da raça, é crucial que o Stud Book 
em formato digital seja mantido actualizado.  
Os relatórios “Specimen report”, “Stud Book Report” e “Master Plan Report”, 
são de particular interesse no âmbito da conservação, bem como o conjunto de relatórios 
“Specimen Relationships Reports”. O primeiro porque compila todas as informações 
relativas a um individuo especifico, sendo bastante útil no conhecimento individual 
aprofundado dos elementos constituintes da população. O segundo é bastante útil 
quando se pretende organizar e editar um novo conjunto de dados, pois permite o 
agrupamento dos dados (passíveis de selecção) de um conjunto de indivíduos que 
cumpram determinado pressuposto (eg.: Indivíduos do criador FALM, Indivíduos do 
sexo feminino, o número 282 do Livro de Adultos, etc.). O “Master Plan Report”, ao 
reunir informações dos outros relatórios, torna o procedimento de análise populacional 
mais expedito. O conjunto dos relatórios que revelam as relações entre indivíduos 
(“Specimen Relationships Reports”), agiliza a elaboração de planos de gestão ao 
permitir o acesso rápido aos parentes de qualquer individuo, desta forma, torna-se mais 
fácil, por exemplo, evitar cruzamentos consanguíneos, identificar o descendente de um 
fundador sub-representado, ou todos os descendentes de determinado individuo. 
Uma vez que o Sparks possibilita a exportação de dados, as análises destes 
podem ser realizadas em outros programas mais sofisticados como o PM2000 (no qual 
foram realizadas as análises do Stud Book do Garrano). Este programa é mais proveitoso 
que o Sparks na análise de parâmetros populacionais, isto porque, entre outras 
características, permite uma visualização e edição dos gráficos e tabelas mais fácil do 
que o Sparks, onde a edição dos mesmos não é possível. No entanto, a nível individual – 
obtenção de informações de um individuo, bem como a sua pesquisa – ou ainda na 
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organização de dados, o Sparks é crucial. Outra funcionalidade bastante importante do 
PM2000, que o Sparks não possui e que é bastante importante para a gestão e 
conservação de uma população, é a execução de simulações – ensaios de acasalamentos 
e de exclusão de indivíduos da população. Esta funcionalidade, ao simular as 
consequências de cada possível acção, torna-se bastante importante pois simplifica em 
muito o processo de tomada de decisões na gestão da população, visando o seu 
melhoramento. 
Na raça Garrana os valores de T encontra-se dentro dos valores previstos por 
Bowling (1996), segundo o qual os equinos possuem um intervalo de gerações elevado 
quando comparado com outras espécies domésticas, entre os 9 e os 11anos. Tal como 
no Sorraia (Kjöllerström, 2006) e no Lusitano (Oliveira, 1999; Valera et al., 2000), T é 
mais elevado nas éguas do que nos Garanhões. Contudo, para o garrano tanto as éguas 
como os garanhões apresentam um valor de T superior aos obtidos para o Cavalo de 
Sorraia (Téguas=8,78 e Tgaranhões=8,07) (Kjöllerström, 2006) e para o Lusitano (Téguas=7,7 
e Tgaranhões=7,8; Téguas=8,52 e Tgaranhões=8,1) (Oliveira, 1999; Valera et al., 2000, 
respectivamente). O valor de T para a raça Garrana é idêntico ao obtido para o Andaluz 
(T=10,11 anos) (Valera et al., 2005) e para o “Thoroughbred” (T=10,60±0,20) 
(Moureaux et al., 1996). No entanto, é e inferior ao obtido para “trotteur français” 
(T=11,8±0,2), Anglo-Arabe (T=11,5±0,4), “Selle Français” (T=11,7±0,2) (Moureaux et 
al., 1996) e “Irish Draught Horse” (T=11,65) (O´Toole et al., 2001). Os diferentes 
valores de T das raças resultam não só das suas condicionantes biológicas, mas também 
da gestão a que os indivíduos estão sujeitos. Exemplos disso são os animais de 
competição e os animais sujeitos a programas de conservação. Nos primeiros, como é o 
caso de “trotteur français”, Anglo-Arabe e “Selle Français”, a idade reprodutiva só 
ocorre depois da idade desportiva, o que promove o aumento de T (Moureaux et al., 
1996, Valera et al., 2000). Nos segundos,  como é o caso de “Irish Draught Horse” 
(O’Toole, 2001), a gestão da raça, no sentido de diminuir a perda de variabilidade 
genética, promoveu o aumento do valor de T, já que valores baixos conduzem a um 
maior e mais rápido progresso genético, tornando-se prejudiciais em termos de 
conservação (Frankham et al., 2002).  Também para o garrano se deve procurar elevar 
T, promovendo desta forma a conservação da sua variabilidade genética.  
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De acordo com Valera et al. (2000) nos cavalos a idade da primeira reprodução é 
entre os 5,5 e os 6 anos. Estudos mostraram que para o Sorraia e o Lusitano, a idade da 
primeira reprodução das éguas é aos 4,9 anos e aos 6,1 anos, respectivamente. Contudo, 
este estudo revelou que na raça Garrana, a primeira reprodução das éguas ocorre numa 
idade mais tardia. As diferenças em relação à idade do primeiro parto dependem não só 
das características genéticas da raça, como também de outros factores externos à sua 
biologia, como o maneio e a decisão do criador em cobrir as poldras mais cedo ou mais 
tarde (Kjöllerströn, 2005). Na raça Garrana em particular, esta diferença poderá derivar, 
não de decisões de gestão ou genética da raça, mas sim do facto do registo genealógico 
ser recente (elaborado a partir de 1996) e pouco profundo (com apenas duas gerações).  
Uma vez que os programas revelam apenas as informações contidas no Stud 
Book, consideraram como primeiro filho aquele que aparece como o primeiro registo de 
descendente de determinada indivíduo. No caso deste ser fundador e ter tido filhos antes 
da elaboração do Stud Book, aquele que é considerado o seu primeiro filho não o é 
efectivamente. No caso do Stud Book da Raça Garrana este factor poderá ter grande 
peso nas análises uma vez que cerca de metade dos indivíduos (55,7%) inscritos no Stud 
Book são fundadores. Desta forma a idade da primeira reprodução poderá apresentar-se 
mais tardia do que é na realidade e o valor de T maior do que o é de facto. Para 
confirmar esta hipótese de enviesamento dos resultados, procedeu-se à determinação da 
idade média dos indivíduos aquando do primeiro filho tendo por base somente animais 
não fundadores e verificou-se que a idade média da primeira reprodução das éguas 
diminuía drasticamente para 3,42 anos, o que vem confirmar a hipótese colocada.  
No Garrano Mx é máximo aos 8 anos para as éguas e 6 anos para os Garanhões, 
o que está de acordo com alguns autores que afirmam que Mx é máximo entre os 5 e os 
15 anos (Cothran et al., 1984 in Kjöllerströn, 2005). O período de “máximo” de 
fecundidade nas éguas da raça Garrana é menos alargado do que o obtido para o Sorraia, 
que é cerca de 12 anos, e superior ao verificado quer para o Lusitano, cujo “máximo” é 
cerca de 4,2 anos, quer para o Pura Raza Espanhola, cerca de 5,2 anos (Kjöllerströn, 
2005). Comparando garanhões e éguas da raça Garrana, verifica-se que estas têm um 
período de “máximo” de fecundidade superior. À semelhança do Sorraia, isto dever-se-á 
ao facto das éguas serem mantidas em manada, estando disponíveis para reprodução 
logo que atingem a maturidade sexual. Já os garanhões estão sujeitos a maior pressão 
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selectiva, havendo disponível apenas um garanhão por manada (Kjöllerströn, 2005), o 
que faz com que, alguns garanhões quase não tenham oportunidade de se reproduzir, 
enquanto que outros deixam um grande número de descendentes.  
Ao contrario do Sorraia e do Lusitano (Esteves et al., 1998 in Valera et al., 
2000; Kjöllerströn, 2005), em que a idade do nascimento do último filho é superior nas 
éguas, no Garrano, nas éguas este acontecimento dá-se aos 17 anos, enquanto que nos 
garanhões dá-se aos  21 anos. Contudo, este valor não é totalmente discrepante, já que 
num estudo anterior para o Lusitano se verificou que a idade mais tardia para o último 
filho foi de 20,8 anos (Valera et al., 2000). Normalmente, os garanhões são retirados 
precocemente da vida reprodutiva, pelo que a idade do último filho destes está 
dependente da opção dos criadores (Kjöllerströn, 2005). Em regime de liberdade, como 
se encontra a maioria dos indivíduos da raça Garrana, um garanhão enquanto for fértil 
reproduzir-se-á  sempre que tiver oportunidade. 
É de salientar que, tal como a idade do primeiro parto e o valor de T, os picos de 
fecundidade, a idade de fecundidade máxima e os seus valores poderão estar, pelo 
mesmo motivo, enviesados. 
Apesar de numa primeira fase de conservação o principal objectivo ser aumentar 
o efectivo populacional (Frankham et al., 2002), no garrano, está a ocorrer um 
decréscimo do efectivo (λ<1), contrariamente ao verificado em outras raças como o 
cavalo de Sorraia (λgaranhões=1.24; λéguas=1.11) (Kjöllerström, 2006). Tendo por objectivo 
a conservação da raça, deve-se promover o crescimento populacional ao invés do seu 
decréscimo. Contudo, há que ter em conta as condicionantes biológicas da espécie que 
comprometem o crescimento rápido da população: um longo período de gestação e as 
fêmeas dificilmente se conseguirem reproduzir em anos consecutivos (sendo mais 
comum que se reproduzam em anos alternados) (Saltz, 2002). Assim, cada indivíduo 
que nasce e sobrevive tem um grande contributo para a população.  
O FGE obtido é menor do que o número real de fundadores. O facto do número 
de indivíduos necessários para o estado actual da raça ser inferior ao número real de 
indivíduos fundadores, é reflexo de representação desigual dos fundadores e perda de 
variabilidade genética. Desequilíbrios na contribuição dos fundadores – como verificado 
no garrano – e, consequentemente, desequilíbrios na retenção alélica e 
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representatividade dos fundadores, podem conduzir a perda de variabilidade por deriva 
genética ou por inbreeding (O’Toole et al., 2001). Os Garranos, tal como os restantes 
equídeos domésticos, estão sujeitos a um sistema de criação em que se recorre 
essencialmente a um garanhão como reprodutor, em detrimento de outros machos. E 
como as fêmeas estão condicionadas pela biologia, em que só podem ter uma cria por 
ano e normalmente em anos intervalados (Moureaux et al., 1996; Kjöllerström, 2006), é 
nos machos que frequentemente ocorrem os maiores desequilíbrios: com indivíduos 
muito sobre-representados e outros sem descendência. A produção de uma grande 
quantidade de descendência por um pequeno número de garanhões, pode conduzir ao 
inbreeding e perda de variabilidade genética na população (O’Toole et al., 2001). 
Nos estádios iniciais da conservação de uma população, como é o caso do 
Garrano, a preocupação não é tanto o progresso genético, mas sim a conservação da 
variabilidade genética (Baumung  & Sölkner, 2003). Desta forma, deve-se fomentar a 
igualação da representação dos fundadores nas sucessivas gerações, tentando que esta se 
aproxime da paridade. Para isso, a reprodução dos fundadores que se encontrem sub-
representados, se ainda vivos, ou dos seus descendentes directos – que não sejam 
também descendentes dos fundadores sobre-representados – deve ser promovida. 
Também se deve evitar o futuro uso do mesmo garanhão consecutivamente, em 
detrimento de outros. Uma vez que os valores potenciais são superiores aos reais, é 
fundamental a gestão desta raça, pois ainda é possível minimizar a perda de 
variabilidade dos fundadores (O’Toole et al., 2001; Frankham et al., 2002; 
Kjöllerström, 2006).  
Até ao ano de fecho do Stud Book (ano 2000), o inbreeding médio (em duas 
gerações) é próximo de zero (0,76%). Apesar de existirem vários estudos de análise 
genética de raças de cavalos, com base em pedigrees (eg.: Moureaux et al, 1996; 
O’Toole et al., 2001; Baumung e Solkner, 2003; Valera et al., 2005; Kjöllerström, 
2006), as comparações de valores de inbreeding só devem ser feitas entre registos 
genealógicos de tamanho semelhante (Valera et al., 2005), pois o inbreeding é sensível 
à profundidade do pedigree, sendo o seu valor directamente proporcional ao número de 
gerações analisadas (Mouteraux et al., 1996; Valera et al., 2005) – ainda que o valor 
obtido para o Garrano seja próximo dos baixos valores obtidos por O’Toole et al., 
(2001) para o “Irish Draught Horse”, com base em 5 gerações. O baixo valor de 
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inbreeding médio detectado para o Garrano pode ser reflexo de um pedigree pouco 
profundo. Deve-se procurar manter os valores médios de inbreeding baixos, evitando ao 
máximo cruzamentos consanguíneos que, devido ao reduzido efectivo da raça, serão 
inevitáveis. Uma vez que a perda de variabilidade genética se deve à deriva genética ou 
ao inbreeding (Frankham et al, 2002; O’Toole et al, 2001), no caso do Garrano, em que 
se registam baixos valores de inbreeding, a perda de variabilidade dever-se-á 
essencialmente à deriva genética. 
O valor de MK que representa a intensidade com que cada animal está 
relacionado com a população em si, é um importante indicador da raridade da 
composição do animal. Um valor de MK baixo indica que tem poucos parentes na 
população, realçando a sua importância como reprodutor. Uma estratégia de gestão que 
minimiza o MK médio é a que maximiza a respectiva diversidade genética (Ballou et 
al., 1995 in Kjöllerströn, 2005). Tal como o coeficiente de inbreeding, este valor poderá 
dever-se à pouca profundidade da genealogia. Numa politica de gestão para manutenção 
da variabilidade deverá ser promovida a reprodução dos indivíduos com baixo valor de 
MK. 
Na análise do Stud Book da raça Garrana verifica-se um fluxo de indivíduos de 
uns núcleos para outros. Apesar do Stud Book não conter informações acerca de 
transferências, esse fluxo é denunciado pelo facto de nem todos os descendentes terem 
nascido no núcleo onde nasceu, pelo menos, a progenitora. 
O Stud Book da raça só contém animais nascidos até ao ano 2000 e não são 
apresentados registos de morte ou transferência de indivíduos. Desta forma, os 
resultados das análises realizadas no presente estudo poderão estar enviesados, mais 
uma vez, consequência da lacuna de dados e da pouca profundidade da genealogia. Este 
estudo deverá então ser visto como um estudo preliminar de linhas orientadoras e de 
incentivo à continuação do trabalho que tem vindo a ser desenvolvido. Para que os 
parâmetros possam ser determinados com maior rigor e, assim, as futuras análises sejam 
um reflexo fiável da situação da raça, é importante que os registos individuais sejam 
melhorados, passando a constar registos como mortes ou transferências de indivíduos. É 
ainda crucial a manutenção de um registo informático actualizado, para que este 
constitua efectivamente uma ferramenta útil para o conhecimento da raça e 
delineamento de planos de gestão para a mesma.  
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6. Considerações finais 
O crescente interesse a nível mundial na preservação dos recursos genéticos 
animais, dando prioridade à sua conservação, é reflectido pela elaboração de relatórios e 
planos de gestão, assim como pela mobilização de diferentes sectores (DAD-ID, 2007; 
MADRP, 2007). Portugal é considerado um foco de grande importância na conservação 
dos recursos genéticos animais (RGAn) devido à sua elevada biodiversidade em raças 
autóctones. Contudo, a maioria destas raças apresenta um efectivo muito reduzido, 
deixando uma enorme responsabilidade a Portugal em relação à sua gestão. Estes RGAn 
fazem parte integrante do património natural, histórico e cultural do nosso país 
assumindo-se de extrema importância enquanto factores essenciais para um 
desenvolvimento rural sustentável (Gama et al., 2004 ). Este é o primeiro sobre a raça 
Garrana a abranger simultaneamente dois marcadores moleculares (Microssatélites e 
mtDNA) e dados genealógicos. Estando desta forma a contribuir para o conhecimento 
da estrutura e composição genética desta raça autóctone, cujo património genético 
autóctone representa uma herança histórica e cultural da nossa sociedade.  
Apesar da drástica redução do efectivo, ambos os marcadores moleculares 
utilizados apresentam variabilidade alta e baixos valores de inbreeding. para as 
populações de indivíduos que estão na origem dos núcleos de Arcos de Valdevez, 
Vieira do Minho e Terras de Bouro. Já num estudo prévio,  o Garrano havia revelado 
níveis altos de variabilidade e estruturação entre os núcleos (Morais et al., 2005).  
Na análise dos microssatélites a variabilidade observada pode ser, em parte, 
consequência dos cruzamentos com outras raças e de um sistema de selecção não 
intensivo, visto este marcador ser de hereditariedade mendeliana. Na análise da 
variabilidade do mtDNA esta situação não é detectável uma vez que este marcador é 
apenas herdado por via materna, e as introduções de outras raças são normalmente 
mediadas por machos. Ao obterem-se níveis altos de variabilidade em ambos os 
marcadores, pode deduzir-se que esta é característica do próprio Garrano e não derivada 
de cruzamentos com outras raças. Desta forma, a principal preocupação na conservação 
desta raça não passará tanto pela variabilidade genética, que não se revelou baixa, mas 
antes, pelo seu reduzido efectivo e pelo cruzamentos com outras raças, que alteram o 
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fenótipo descrito no padrão da mesma e podem, a longo prazo, vir a afectar a 
variabilidade hoje existente.  
A análise filogenética dos haplótipos do mtDNA revelou que o Garrano partilha 
com outras raças quatro dos sete haplogrupos determinados em estudos anteriores. Isto 
sugere que esta raça não resulta de um único evento de domesticação ou linhagem, e 
revela a antiguidade da mesma na Península Ibérica, ao ter animais no haplogrupo A, de 
características mais ancestrais. Esta raça apresentou haplótipos raros e haplótipos ainda 
não descritos no GeneBank. Ambos são de particular interesse em conservação e 
corroboram a importância de uma adequada gestão da raça. Os primeiros porque têm 
maior probabilidade de extinção, necessitando de uma gestão criteriosa da população 
para que não se percam. Os segundos porque sugerem a singularidade genética da raça.  
De acordo com a ACERG o núcleo de Arcos de Valdevez foi constituído por 
animais de características menos “puras”, sendo por isso um núcleo mais heterogéneo. 
De facto, em ambos os marcadores, verificou-se a existência de estruturação genética 
dos núcleos, com o de Arcos de Valdevez a distanciar-se dos restantes. Porém, esta 
estruturação não é necessariamente reflexo de uma menor pureza dos indivíduos que 
constituíram este núcleo, com parâmetros de variabilidade genética da mesma ordem de 
grandeza que os encontrados nos outros núcleos, considerados detentores de animais 
mais típicos da raça Garrana. Isto poderá dever-se ao facto de aquando da selecção dos 
indivíduos (eg.: pelo padrão da raça) esta está a ser realizada sobre a variabilidade 
adaptativa, pois contrariamente aos processos demográficos, que afectam o genoma 
inteiro, a selecção (natural ou artificial) afecta apenas loci específicos e aqueles que se 
encontram próximos destes, deixando registo somente nessa região (Toro, 2006). Desta 
forma, a análise efectuada sobre marcadores neutrais não reflectirá a “pureza” dos 
indivíduos, pois a selecção destes é feita com base em caracteres morfológicos. Para a 
determinação da “pureza” dos animais que constituíram os núcleos, de acordo com Toro 
(2006), o mais indicado seria por exemplo a determinação das regiões que estariam 
sujeitas a selecção e a sua análise.  
O estabelecimento do Stud Book é essencial à conservação desta raça, pois 
permite o estudo aprofundado das genealogias dos indivíduos, possibilitando a criação 
de planos de gestão que conduzam a um melhoramento genético e demográfico da raça. 
Neste sentido, a informatização do Stud Book da Raça Garrana num programa 
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informático especialmente desenvolvido para a gestão de populações em cativeiro, é um 
passo crucial para uma gestão mais interactiva, rápida e eficaz. Sendo a maior ameaça a 
esta raça o seu reduzido efectivo e o sistema de produção ainda pouco cuidado, há 
alguns parâmetros (eg.: FGE, FGS, etc.) que poderão ser melhorados com a adequada 
gestão, visando um melhoramento genético e demográfico da raça.  
A monitorização de populações pequenas e em risco é essencial (Baumung e 
Solkner, 2003; Santos et al., 2003; Kjöllerströn, 2005), motivo pelo qual deveriam ser 
realizadas novas análises para a actual população de Garranos, com base nos 
marcadores moleculares. Isto permitiria analisar a sua evolução, ao comparar a situação 
inicial (indivíduos fundadores) com a actual (indivíduos que constituem a actual 
população). Tendo em conta que estudos com base no pedigree têm maior sensibilidade 
ao carácter temporal, é aconselhável a realização periódica de análises no sentido de 
acompanhar a evolução da população, sendo para tal necessário a manutenção de um 
registo genealógico permanentemente actualizado. Uma vez que na raça Garrana a 
genealogia se encontra pouco profunda, ou seja, incluindo poucas gerações, a 
fiabilidade das análises com base em dados genealógicos é limitada, tornando ainda 
mais premente a realização de nova análise aquando da edição do Tomo do Stud Book, 
mais actualizado.  
O primeiro passo num plano de recuperação de uma população é aumentar o 
efectivo populacional, porém este é só parte da solução. Para que a população possa 
subsistir a longo prazo, esta deve ser mantida geneticamente diversa, o que pode ser 
favorecido, em algumas populações, através da modificação de determinadas práticas 
reprodutivas. Exemplos dessas práticas são: a cada indivíduo deve ser dada igual 
oportunidade de reproduzir-se e contribuir geneticamente para a população descendente, 
sendo fundamental fomentar o aumento do número de machos reprodutores em cada 
ano; o acasalamento de indivíduos aparentados deve ser evitado, para a manutenção de 
coeficiente de parentesco e  inbreeding baixos;.  
Uma vez que os cavalos têm um grande intervalo de gerações, um criador 
apenas consegue produzir cerca de três ou quatro gerações de descendentes dos 
respectivos reprodutores durante a sua vida, pelo que terá um pequeno impacto na 
conservação da raça. As acções desenvolvidas pelas Associações no conjunto dos 
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criadores revelam-se, assim, de extrema importância na evolução das raças de cavalos a 
longo prazo (Cook, 1992 in Santos et al., 2003). 
A manutenção da raça Garrana está directamente relacionada com o Homem, 
pelo que será importante promove-la nesse sentido. A sua importância histórica e o seu 
fundo genético único, poderão não ser suficientes para incentivar a conservação desta 
raça perante os criadores, tornando-se necessária a existência de outros incentivos. Será 
crucial a divulgação e explicação destas acções junto dos criadores de modo a envolvê-
los como parceiros fundamentais na conservação da mesma. 
É importante que o Garrano passe a ser visto como parte integrante da história 
da comunidade e como elemento essencial de determinada região, contribuindo para o 
aumento do seu valor paisagístico. É, também, importante que este constitua novamente 
uma fonte de rendimento para os criadores, uma vez que o deixou de ser ao perder a 
utilidade como animal de trabalho (com a mecanização). Para tal, é essencial a 
manutenção dos fundos comunitários, através da Medidas Agro-Ambientais (PDR, 
2007), e a promoção do eco turismo. Este último é um campo em expansão em Portugal, 
ao qual o Garrano se adapta perfeitamente devido às suas características, nomeadamente, 
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Anexo I – Imagens de Garranos com pelagens atípicas e marcas brancas 
 
Figura 31 - "Garrano" ruço 




Figura 32 - "Garrano" malhado 
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Anexo II - Regulamento 2078/92 
Documento 
Versão 1- Originária 
Cód. Documento 482 
  
Regulamento do Conselho n.º 2078/92/CEE de 30-06-1992 
 
REGULAMENTO (CEE) N° 2078/92 DO CONSELHO 
de 30 de Junho de 1992 relativo a métodos de produção agrícola 
compatíveis com as exigências da protecção do ambiente e à preservação 
do espaço natural 
O CONSELHO DAS COMUNIDADES EUROPEIAS, 
Tendo em conta o Tratado que institui a Comunidade Económica Europeia, e, 
nomeadamente, os seus artigos 42° e 43°, 
tendo em conta a proposta da Comissão (1), 
Tendo em conta o parecer do Parlamento Europeu (2), 
Tendo em conta o parecer do Comité Económico e Social (3), 
Considerando que as exigências em matéria de protecção do ambiente são uma 
componente da política agrícola comum; 
Considerando que as medidas tendentes à redução da produção agrícola na Comunidade 
devem ter consequências benéficas para o ambiente; 
Considerando que o ambiente é influenciado por múltiplos factores e está sujeito, no 
espaço comunitário, a pressões muito diversas; 
Considerando que, com base num regime de ajudas adequado, os agricultores podem 
exercer, uma verdadeira função ao serviço do conjunto da sociedade, introduzindo ou 
mantendo métodos de produção compatíveis com as crescentes exigências de protecção 
do ambiente e dos recursos naturais ou de preservação do espaço natural e da paisagem; 
Considerando que a instituição de um regime de ajudas tendente a promover uma 
redução sensível da utilização dos adubos ou dos produtos fitofarmacêuticos ou a 
aplicação dos métodos de agricultura biológica pode contribuir não só para uma 
diminuição dos riscos de poluição de origem agrícola, mas também, ao favorecer 
produções menos intensivas, para a adaptação dos diversos sectores de produção às 
necessidades do mercado; 
Considerando que uma redução dos efectivos das explorações agrícolas ou do número 
de animais por hectare, pode contribuir para evitar os danos causados ao ambiente por 
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uma sobrecarga resultante do número excessivo de ovinos ou bovinos; que, em 
consequência, deve ser integrado no regime proposto pelo presente regulamento o 
regime de extensificação de certas produções previsto no artigo 3° do Regulamento 
(CEE) n.° 2328/91 do Conselho, de 15 de Julho de 1991, relativo à melhoria da eficácia 
das estruturas agrícolas (4); 
Considerando que as produções destinadas a uma utilização não alimentar, no âmbito de 
um regime comunitário da retirada das terras, devem respeitar as exigências da 
protecção do ambiente; que, por conseguinte, o regime mencionado não deve ser 
aplicado a tais produções; 
Considerando que um regime tendente a favorecer a introdução ou manutenção de 
métodos de produção especiais pode permitir responder a problemas específicos de 
protecção do ambiente ou do espaço natural e contribuir, assim, para atingir os 
objectivos visados em matéria de ambiente; 
Considerando que muitas zonas agrícolas e rurais da Comunidade se encontram cada 
vez mais ameaçadas pelo despovoamento, a erosão, as inundações e os incêndios 
florestais e que esses riscos podem ser atenuados pela instituição de medidas especiais 
de fomento da manutenção das superfícies; 
Considerando que a dimensão dos problemas exige que os regimes sejam aplicáveis em 
benefício de todos os agricultores comunitários que se comprometam a explorar a terra 
por forma a proteger, preservar ou melhorar o ambiente e o espaço natural e a evitar 
qualquer nova intensificação da produção agrícola; 
Considerando que o regime de retirada das terras aráveis, actualmente previsto no artigo 
2° do Regulamento (CEE) n.° 2328/91, é substituído por disposições integradas nas 
regulamentações relativas às organizações comuns dos mercados; que se afigura, no 
entanto, oportuno introduzir um regime que permita a retirada, a longo prazo, das terras 
agrícolas para fins relacionados com o ambiente e com a protecção dos recursos 
naturais; 
Considerando que as medidas referidas no presente regulamento devem incitar os 
agricultores a subscrever compromissos relativos a uma agricultura compatível com as 
exigências da protecção do ambiente e a preservação do espaço natural e a contribuir, 
assim, para o equilíbrio do mercado; que as mesmas devem compensar os agricultores 
pelas suas perdas de rendimento devidas a uma redução da produção e/ou um aumento 
dos custos de produção, bem como pelo papel que desempenham no melhoramento do 
ambiente; 
Considerando que a introdução, pelos Estados-membros, de regras de boa conduta 
agrícola pode igualmente contribuir para tornar os métodos de produção mais 
compatíveis com as exigências da protecção do ambiente; 
Considerando que a diversidade do ambiente, das condições naturais e das estruturas 
agrícolas nas várias zonas da Comunidade exige uma adaptação das medidas previstas; 
que se afigura, pois, oportuno prever a sua execução no âmbito de programas zonais de 
gestão das terras agrícolas ou abandonadas e eventualmente enquadradas por 
disposições regulamentares nacionais; 
 103 
Considerando que tanto a Comunidade como os Estados-membros devem aumentar os 
seus esforços de formação e informação a respeito da introdução de métodos de 
produção agrícola e florestal compatíveis com o ambiente e, nomeadamente, da 
aplicação de um código de boa conduta agrícola e da agricultura biológica; 
Considerando que a fim de garantir a máxima eficácia destes programas, é 
indispensável assegurar a difusão e o controlo periódico dos resultados obtidos; 
Considerando que estas medidas devem contribuir para a realização de determinados 
objectivos específicos da legislação comunitária em matéria de ambiente; 
Considerando que, uma vez que contribui para o financiamento da acção, a Comunidade 
deve poder verificar se as disposições de execução adoptadas pelos Estados-membros 
concorrem para a realização dos seus objectivos; que, para o efeito, é conveniente 
utilizar a estrutura de cooperação entre os Estados-membros e a Comissão instituída 
pelo artigo 29° do Regulamento (CEE) n.° 4253/88, de 19 de Dezembro de 1988, que 
estabelece as disposições de aplicação do Regulamento (CEE) n.° 2052/88 no que 
respeita à coordenação entre as intervenções dos diferentes fundos estruturais, por um 
lado, e entre estas e as do Banco Europeu de Investimento e dos outros instrumentos 
financeiros, por outro (1); 
Considerando que é necessário que os recursos disponíveis para a execução das medidas 
estatuídas pelo presente regulamento se adicionem aos previstos para a realização das 
acções empreendidas a título da regulamentação relativa aos fundos estruturais, 
nomeadamente aos aplicáveis às regiões abrangidas pelos objectivos definidos nos n.ºs 
1 e 5 b) do artigo 1° do Regulamento (CEE) n.° 2052/88 (2), 
ADOPTOU O PRESENTE REGULAMENTO: 
Artigo 1 ° 
Objectivos do regime de ajudas 
É instituído um regime comunitário de ajudas, co-financiado pelo Fundo Europeu de 
Orientação e Garantia Agrícola (FEOGA), secção «Garantia» a fim de: 
—acompanhar as mudanças previstas no contexto das organizações comuns dos 
mercados, 
—contribuir para a realização dos objectivos das políticas comunitárias em matéria 
agrícola e de ambiente, 
—contribuir para proporcionar aos agricultores um rendimento adequado, 
Esse regime de ajudas destina-se a: 
a) Favorecer a utilização de práticas de produção agrícola que diminuam os efeitos 
poluentes da agricultura, o que também contribui, através de uma redução de produção, 
para um melhor equilíbrio dos mercados; 
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b) Favorecer uma extensificação favorável ao ambiente das produções vegetais e da 
criação de bovinos e ovinos, incluindo a reconversão das terras aráveis em prados 
extensivos; 
c) Favorecer uma exploração das terras agrícolas que tenha em conta a protecção e 
melhoramento do ambiente, do espaço natural, da paisagem, dos recursos naturais, dos 
solos e da diversidade genética; 
d) Incentivar a manutenção das terras agrícolas e florestais abandonadas onde a mesma 
se revele necessária por motivos ecológicos, de riscos naturais ou de incêndio, 
prevenindo, desse modo, os riscos ligados ao despovoamento das regiões agrícolas; 
e) Incentivar a retirada das terras agrícolas a longo prazo, para fins relacionados com o 
ambiente; 
f) Incentivar a gestão das terras para o acesso do público e actividades de lazer; 
g) Favorecer a sensibilização e a formação dos agricultores em matéria de produção 
agrícola compatível com as exigências da protecção do ambiente e a preservação do 
espaço natural. 
Artigo 2.° 
Regime de ajudas 
1. Sob condição dos efeitos positivos para o ambiente e o espaço natural, o regime pode 
incluir ajudas aos agricultores que se comprometam a: 
a) Reduzir de forma sensível a utilização de adubos e/ou produtos fitofarmacêuticos ou 
manter reduções já em curso ou introduzir ou manter métodos de agricultura biológica; 
b) Proceder, por meios não referidos na alínea a), a uma extensificação das produções 
vegetais, incluindo as forrageiras, ou manter a produção extensiva já em curso, ou a 
uma reconversão das terras aráveis em prados extensivos; 
c) Diminuir o encabeçamento dos efectivos bovinos ou ovinos por unidade de superfície 
forrageira; 
d) Utilizar outras práticas de produção compatíveis com as exigências da protecção do 
ambiente e dos recursos naturais, bem como da preservação do espaço natural e da 
paisagem, ou criar animais de raças locais ameaçadas de extinção; 
e) Manter terras agrícolas ou florestais abandonadas; 
f) Proceder à retirada das terras agrícolas por um período mínimo de 20 anos, com vista 
a uma utilização para fins relacionados com o ambiente, nomeadamente para a 
constituição de reservas de biótopos ou de parques naturais, ou para a protecção das 
águas; 
g) Controlar terras que dêem acesso ao público e proporcionem actividades de lazer. 
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2. Além disso, o regime pode incluir medidas destinadas a melhorar a formação dos 
agricultores em matéria de práticas de produção agrícolas ou florestais compatíveis com 
o ambiente. 
Artigo 3.° 
Programas de ajudas 
1. Os Estados-membros executarão, na totalidade dos seus territórios e em função das 
suas necessidades específicas, o regime de ajuda previsto no artigo 2° através de 
programas zonais plurianuais relativos ao objectivos referidos no artigo 1°. Os 
programas reflectirão a diversidade das situações do ambiente, das condições naturais e 
das estruturas agrícolas, das principais orientações da produção agrícola e das 
prioridades comunitárias em matéria de ambiente. 
2. Cada programa abrangerá uma zona homogénea do ponto de vista do ambiente e do 
espaço natural e dirá, em princípio, respeito a todas as ajudas previstas no artigo 2° No 
entanto, com base numa justificação adequada, os programas podem ser limitados às 
ajudas correspondentes às características específicas de uma zona. 
3. O programa será estabelecido por um período mínimo de cinco anos e conterá, pelo 
menos, os seguinte dados: 
a) A delimitação da zona geográfica e, se for caso disso, das subzonas em causa; 
b) Uma descrição das característica naturais, ambientais e estruturais da zona; 
c) Uma descrição dos objectivos visados e a sua justificação em função das 
características da zona, incluindo a indicação da legislação comunitária sobre o 
ambiente cujos objectivos são realizados pelo programa; 
d) As condições de concessão das ajudas, à luz dos problemas encontrados; 
e) As estimativas das despesas anuais de realização do programa zonal; 
f) As medidas tomadas para uma informação adequada dos operadores agrícolas e 
rurais. 
4. Os Estados-membros podem, sem prejuízo dos números anteriores, criar um quadro 
regulamentar geral que preveja a aplicação horizontal, na totalidade dos seus territórios, 
de uma ou várias das ajudas referidas no artigo 2°. Esse quadro deverá ser definido, e 
eventualmente completado, pelos programas zonais referidos no n° 1. 
Artigo 4.° 
Natureza e montantes das ajudas 
1. Aos agricultores que subscrevam, por um período mínimo de cinco anos, um ou 
vários dos compromissos referidos no artigo 2°, em conformidade com o programa 
aplicável na zona em causa, é concedido um prémio anual por hectare ou por cabeça 
normal retirada. No caso da retirada das terras, a duração do compromisso é de 20 anos. 
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2. O montante máximo elegível do prémio é fixado in 
— 150 ecus, para as culturas anuais que sejam objecto de um prémio por hectare nos 
termos do disposto nos regulamentos relativos às organizações comuns dos mercados 
dessas culturas; 
— 250 ecus, para as outras culturas anuais e as pastagens, 
— 210 ecus, por cabeça normal de bovinos ou ovinos retirados, 
— 100 ecus, por cabeça normal de raça ameaçada que seja objecto de criação, 
— 400 ecus, para os olivais especializados, 
— 1 000 ecus, para os citrinos, 
— 700 ecus, para as outras culturas perenes e a vinha, 
— 250 ecus, para a manutenção das superfícies abandonadas, 
— 600 ecus, para a retirada de terras, 
— 250 ecus, para a cultura e a multiplicação das plantas úteis adaptadas às condições 
locais e em risco de erosão genética. 
O quadro de conversão dos animais em cabeças normais consta do anexo. 
3. O montante máximo elegível para as culturas anuais e as pastagens é aumentado para 
350 ecus/ha no caso de o agricultor subscrever simultaneamente para a mesma 
superfície, um ou vários dos compromissos previstos no n.° 1, alíneas a) ou b), do artigo 
2° bem como um compromisso previsto no n.° 1, alínea d), do artigo 2° 
4. Em caso de concessão de um prémio para a redução do número de cabeças normais: 
—as ajudas previstas no n.° 1, alíneas a) e b), do artigo 2° não podem ser concedidas às 
superfícies forrageiras da exploração, 
—o montante máximo elegível de um prémio concedido 
para essas superfícies em aplicação do n° 1, alínea d), do artigo 2°, sofre uma redução 
de 50%. 
5. Nas condições a determinar pela Comissão, de acordo com o processo previsto no 
artigo 29° do Regulamento (CEE) n° 4253/88, a Comunidade pode igualmente 
participar nos prémios supracitados, concedidos pelos Estados-membros para 
compensar perdas de rendimento resultantes da imposição obrigatória das restrições 
referidas no artigo 2°, na sequência da execução nos Estados-membros de medidas 
decididas no âmbito de uma disposição comunitária. 
6. Os Estados-membros podem prever que o compromisso dos agricultores seja feito 
através de um plano global aplicável a toda ou parte da exploração. 
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Nesse caso, o montante das ajudas poderá ser fixado com base no cálculo global 
efectuado, respeitando os montantes e as condições previstas no presente artigo e no 
artigo 5°. 
Artigo 5.° 
Condições de concessão das ajudas 
1. Com vista à realização dos objectivos do presente regulamento no âmbito das 
disposições regulamentares gerais referidas no n.° 4 do artigo 3° e/ou dos programas 
zonais, os Estados-membros determinarão: 
a) As condições de concessão da ajuda; 
b) O montante das ajudas, em função do compromisso subscrito pelo beneficiário e das 
perdas de rendimento, bem como do carácter incentivador da medida; 
c) As condições em que, em caso de indispondibilidade dos agricultores, a ajuda para a 
manutenção das superfícies abandonadas referidas no n.° 1, alínea e), do artigo 2° pode 
ser concedida a não agricultores; 
d) As condições a subscrever pelo beneficiário, nomeadamente com vista a verificar e 
controlar o cumprimento dos compromissos assumidos; 
e) As condições em que o prémio pode ser concedido, no caso de o agricultor não poder 
subscrever ele próprio um compromisso pelo período mínimo exigido para a ajuda em 
questão. 
2. Não pode ser concedida qualquer ajuda nos termos do presente regulamento a 
superfícies que, sendo objecto do regime comunitário de retirada de terras sejam 
utilizadas para uma produção não alimentar. 
3. Sem alterar o carácter incentivador da medida, a ajuda pode ser limitada a um 
montante máximo por exploração e modulada em função da dimensão das explorações. 
Artigo 6.° 
Cursos, estágios e projectos de demonstração 
1. Na medida em que o seu financiamento não seja concedido no âmbito do artigo 28° 
do Regulamento (CEE) n° 2328/91, os Estados-membros podem introduzir uma ajuda 
específica para cursos e estágios de formação relativos a práticas de produção agrícolas 
e florestais compatíveis com as exigências da protecção do ambiente e dos recursos 
naturais e a preservação do espaço natural e da paisagem e, nomeadamente, com regras 
de boa conduta agrícola e de agricultura biológica. O regime de ajuda contemplará a 
concessão de ajudas: 
—para a frequência de cursos ou estágios, 
—para a organização e realização de cursos e estágios. 
 108 
As despesas efectuadas pelos Estados-membros para concessão das ajudas referidas no 
parágrafos anterior são elegíveis até ao limite de 2 500 ecus por pessoa que tenha 
frequentado cursos ou estágios completos. 
A acção referida no presente artigo não abrange cursos ou estágios que façam parte dos 
programas e regimes normais do níveis secundário ou superior do ensino agrícola. 
2. A Comunidade pode participar na realização de projectos de demonstração relativos a 
práticas de produção compatíveis com as exigências da protecção do ambiente e, 
nomeadamente, com a aplicação de regras de boa conduta agrícola e com a agricultura 
biológica. 
A contribuição comunitária referida no parágrafo anterior pode incluir um apoio às 
iniciativas empreendidas e aos equipamentos de formação e de sensibilização utilizados 
por organizações locais ou não governamentais competentes no sector. 
Artigo 7.° 
Processo de análise dos programas 
1. Os Estados-membros comunicarão à Comissão os projectos do quadro-regulamentar 
geral referido no n°. 4 do artigo 3.° e dos programas referidos no n.° 1 do artigo 3.°, 
bem como as disposições legislativas, regulamentares ou administrativas existentes ou 
que tencionem adoptar para permitir a aplicação do presente regulamento, até 30 de 
Julho de 1993. 
2. A Comissão examinará as comunicações dos Estados-membros a fim de determinar: 
— a sua conformidade com o disposto no presente regulamento, tendo em conta os 
objectivos nele definidos e a relação existente entre as diferentes medidas, 
—a natureza das acções co-financiáveis, 
— o montante total das despesas co-financiáveis. 
3. A Comissão decidirá da aprovação do quadro regulamentar geral e dos programas 
zonais, (...) à luz dos elementos referidos no n° 2 e de acordo com o processo previsto 
no artigo 29° do Regulamento (CEE) n° 4253/ /88. 
Artigo 8.° 
Taxa de financiamento comunitário 
A taxa de co-financiamento comunitário é de 75% nas regiões abrangidas pelo objectivo 
definido no n° 1 do artigo 1 ° do Regulamento (CEE) n.° 2052/88 e de 50% nas outras 
regiões. 
Artigo 9.° 
Normas de execução 
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Se for caso disso, a Comissão adoptará, de acordo com o processo previsto no artigo 29° 
do Regulamento (CEE) n.° 4253/88, as normas de execução do presente regulamento. 
Artigo 10.° 
Disposições finais 
1. O presente regulamento não prejudica a faculdade de os Estados-membros 
adoptarem, sem prejuízo do disposto no n.° 2 do artigo 5°, medidas de ajuda 
suplementares cujas condições ou modalidades de concessão se afastem das ora 
previstas ou cujos montantes excedem os limites máximos ora fixados, desde que sejam 
adoptadas em conformidade com os objectivos do presente regulamento e com o 
disposto nos artigos 92°, 93° e 94° do Tratado. 
2. Três anos após a data de entrada em vigor nos Estados-membros, a Comissão 
apresentará ao Parlamento Europeu e ao Conselho um balanço da aplicação do presente 
regulamento. 
Artigo 11° 
Revogação das disposições transitórias 
A aplicação das medidas previstas no artigo 39° do Regulamento (CEE) n.° 2328/91 é 
prorrogada com os efeitos seguintes: 
1. O artigo 3° do Regulamento (CEE) n.° 2328/91, relativo à extensificação da produção 
continua a ser aplicável até à entrada em vigor dos programas zonais referidos no n.° 1 
do artigo 3° do presente regulamento ou do quadro regulamentar geral previsto no n.° 4 
do artigo 3°. 
2. Os artigos 21° a 24° do Regulamento (CEE) n.° 2328/91, relativos às ajudas nas 
zonas sensíveis do ponto de vista da protecção do ambiente, continuam a ser aplicáveis 
até à entrada em vigor dos programas zonais referidos no n.° 1 do artigo 3°, do presente 
regulamento ou do quadro regulamentar previsto no n.° 4 do artigo 3°. 
Os montantes máximos elegíveis para as restantes anuidades são fixados nos limites 
previstos no n.° 2, segundo parágrafo, do artigo 4°. 
Artigo 12.° 
Entrada em vigor 
O presente regulamento entra em vigor na data da sua publicação no Jornal Oficial das 
Comunidades Europeias. 
O presente regulamento é obrigatório em todos os seus elementos e directamente 
aplicável em todos os Estados-membros. 




Arlindo MARQUES CUNHA 
ANEXO 
QUADRO DE CONVERSÃO DOS BOVINOS, EQUÍDEOS, OVINOS E 
CAPRINOS EM CABEÇAS NORMAIS (CN) REFERIDO NO ARTIGO 4º 
 
Os coeficientes relativos às ovelhas e cabras são aplicáveis a todos os montantes por CN 
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Anexo IV - Tabelas 
 
 
Tabela 13 - Valores de PIC, He, Ho e n.º de alelos por loci para cada núcleo e para o total 
da população em análise 
    
N.º 
alelos 
Ho He PIC 
Arcos de Valdevez 10 0.800* 0.868 0.829 
Vieira do Minho 8 0.600* 0.847 0.808 
Terras de Bouro 9 0.900* 0.853 0.810 
AHT4 
Total 10 0.767* 0.866 0.845 
Arcos de Valdevez 10 0.800* 0.847 0.808 
Vieira do Minho 11 0.750 0.877 0.839 
Terras de Bouro 9 0.900* 0.860 0.819 
ASB2 
Total 12 0.817 0.880 0.859 
Arcos de Valdevez 6 0.700* 0.731 0.682 
Vieira do Minho 8 0.550* 0.821 0.777 
Terras de Bouro 8 0.700* 0.826 0.780 
HMS1 
Total 8 0.650* 0.813 0.782 
Arcos de Valdevez 10 0.950* 0.832 0.792 
Vieira do Minho 6 0.800 0.801 0.755 
Terras de Bouro 8 0.700 0.803 0.754 
HMS2 
Total 11 0.817 0.822 0.793 
Arcos de Valdevez 10 0.550 0.813 0.764 
Vieira do Minho 7 0.700* 0.814 0.766 
Terras de Bouro 7 0.500* 0.677 0.623 
HMS3 
Total 11 0.583* 0.784 0.749 
Arcos de Valdevez 7 0.900 0.776 0.720 
Vieira do Minho 6 0.750 0.753 0.699 
Terras de Bouro 5 0.750* 0.790 0.733 
HMS6 
Total 7 0.800 0.775 0.735 
Arcos de Valdevez 5 0.800* 0.714 0.649 
Vieira do Minho 5 0.850 0.738 0.678 
Terras de Bouro 6 0.850 0.644 0.583 
HMS7 
Total 7 0.833 0.693 0.643 
Arcos de Valdevez 5 0.650* 0.579 0.529 
Vieira do Minho 6 0.600 0.697 0.654 
Terras de Bouro 4 0.350 0.391 0.359 
HTG4 
Total 6 0.533 0.563 0.533 
Arcos de Valdevez 8 0.650* 0.785 0.730 
Vieira do Minho 9 0.600* 0.747 0.707 
Terras de Bouro 7 0.600* 0.674 0.632 
HTG6 
Total 10 0.617* 0.741 0.710 
Arcos de Valdevez 5 0.800* 0.714 0.649 
Vieira do Minho 5 0.850 0.738 0.678 
Terras de Bouro 6 0.850 0.644 0.583 
HTG7 
Total 7 0.833* 0.693 0.643 
Arcos de Valdevez 5 0.800* 0.712 0.636 HTG8 
Vieira do Minho 6 0.850 0.753 0.688 
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Terras de Bouro 8 0.900 0.854 0.811  
Total 8 0.850 0.778 0.736 
Arcos de Valdevez 8 0.750 0.753 0.705 
Vieira do Minho 9 0.700* 0.860 0.821 
Terras de Bouro 9 0.850 0.806 0.762 
HTG10 
Total 11 0.767 0.837 0.811 
Arcos de Valdevez 7 0.750 0.744 0.692 
Vieira do Minho 7 0.900* 0.772 0.716 
Terras de Bouro 7 0.800 0.741 0.689 
HTG14 
Total 9 0.817* 0.750 0.713 
Arcos de Valdevez 9 0.900* 0.868 0.828 
Vieira do Minho 11 0.800 0.890 0.855 
Terras de Bouro 10 0.900* 0.864 0.823 
LEX20 
Total 12 0.867* 0.881 0.861 
Arcos de Valdevez 13 0.900* 0.905 0.872 
Vieira do Minho 12 0.750* 0.912 0.879 
Terras de Bouro 11 0.750 0.891 0.855 
LEX23 
Total 14 0.800 0.900 0.883 
Arcos de Valdevez 6 0.750* 0.722 0.661 
Vieira do Minho 7 0.700* 0.772 0.725 
Terras de Bouro 7 0.500 0.737 0.677 
LEX36 
Total 8 0.650 0.746 0.709 
Arcos de Valdevez 6 0.800* 0.728 0.671 
Vieira do Minho 6 0.650 0.731 0.667 
Terras de Bouro 8 0.750* 0.783 0.731 
LEX41 
Total 10 0.733 0.758 0.717 
Arcos de Valdevez 8 1.000 0.800 0.748 
Vieira do Minho 10 0.950* 0.869 0.830 
Terras de Bouro 10 0.950 0.883 0.846 
NVHEQ18 
Total 13 0.967 0.852 0.827 
Arcos de Valdevez 11 0.650* 0.874 0.837 
Vieira do Minho 8 0.600* 0.828 0.781 
Terras de Bouro 8 0.550* 0.790 0.745 
UCDEQ5 
Total 11 0.600* 0.855 0.831 
Arcos de Valdevez 10 0.750 0.878 0.840 
Vieira do Minho 10 0.850* 0.878 0.842 
Terras de Bouro 11 0.800* 0.868 0.828 
UCDEQ405 
Total 13 0.800 0.880 0.860 
Arcos de Valdevez 9 0.750 0.822 0.782 
Vieira do Minho 9 0.900* 0.829 0.786 
Terras de Bouro 6 0.800* 0.806 0.754 
UCDEQ425 
Total 10 0.817 0.814 0.785 
Arcos de Valdevez 9 0.800 0.862 0.822 
Vieira do Minho 11 0.850* 0.892 0.856 
Terras de Bouro 10 0.650 0.786 0.740 
VHL20 
Total 12 0.767 0.858 0.836 
Média   0,758   
Nota: * significa que está em HWE 
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AHT4  162   
ASB2  234 222; 236  
HMS1     
HMS2  236  234 
HMS3  154; 156  150 
HMS6     
HMS7  173   
HTG4   141  
HTG6  102 80; 84  
HTG7    122; 130 
HTG8    175; 193 
HTG10   95 93 
HTG14  127 149 133 
LEX20   218 196 
LEX23     
LEX36   157 141 
LEX41  143 147 161; 163 
NVHEQ18  138 134; 136 130 
UCDEQ5  220; 232   
UCDEQ405  280  258; 260 
UCDEQ425  232 248  

































Criador – número de Criador 
 
EPDR ABRANTES ESC PROF DESENVOLVIMENTO RURAL - 105553 
JAF AMARES JOAO ALVES FERNANDES - 104427 
JGA AMARES JOAO GONCALVES ANTUNES 
AG ARCOS DE VALDEVEZ ADAO GON€ALVES - 104710 
AF ARCOS DE VALDEVEZ ABILIO FAIL - 104796 
ARF ARCOS DE VALDEVEZ ADRIANO RODRIGUES FIGUEIRAS - 104316 
AGL ARCOS DE VALDEVEZ ALEXANDRE FERRAZ GON€ALVES LAGE - 104020 
AFD ARCOS DE VALDEVEZ ARMINDO FAIL DOMINGUES - 104095 
ABF ARCOS DE VALDEVEZ AVELINO BARROS FERNANDES - 103796 
CBC ARCOS DE VALDEVEZ CLEMENTINO BARROS CERQUEIRA - 104109 
EFF ARCOS DE VALDEVEZ ERMELINDA FERREIRA FIGUEIRAS - 104317 
GBF ARCOS DE VALDEVEZ GRANCINDA ALVES BRANCO FONTE - 104114 
IF ARCOS DE VALDEVEZ ISILDA FERNANDES - 104437 
JAC ARCOS DE VALDEVEZ JOAQUIM ANTUNES COSTA - 104660 
JRC ARCOS DE VALDEVEZ JOAQUIM RODRIGUES CERQUEIRA - 104801 
JAG ARCOS DE VALDEVEZ JOSE ARAUJO GON€ALVES - 104515 
JEA ARCOS DE VALDEVEZ JULIA ESTEVES PATARATA AFONSO - 104433 
LEG ARCOS DE VALDEVEZ LEONEL ESTEVES GUEJO - 104763 
MDA ARCOS DE VALDEVEZ MANUEL DOMINGOS LOUREIRO AFONSO - 104702 
MGA ARCOS DE VALDEVEZ MANUEL GONCALVES AFONSO - 104435 
MMP ARCOS DE VALDEVEZ MANUEL MOURA PEREIRA - 104110 
MSM ARCOS DE VALDEVEZ MANUEL SILVA MACHADO - 104030 
MS ARCOS DE VALDEVEZ MANUEL SOARES - 104022 
MAC ARCOS DE VALDEVEZ MARIA ABREU CASTANHEIRA - 104028 
MCB ARCOS DE VALDEVEZ MARIA CERQUEIRA VILABOA BRANCO - 104326 
MCC ARCOS DE VALDEVEZ MARIA DO CEU VINHAS COSTA - 104764 
MCP ARCOS DE VALDEVEZ MARIA CONCEICAO EIRADO A. PIRES - 104318 
MCM ARCOS DE VALDEVEZ MARIA CUNHA MONTEIRO - 104909 
MHG ARCOS DE VALDEVEZ MARIA HORTENSIA C.VAZ GONCALVES - 104119 
MLB ARCOS DE VALDEVEZ MARIA LURDES PALHA BRANCO - 104680 
MRG ARCOS DE VALDEVEZ MARIA RODRIGUES GONCALVES - 104027 
RBA ARCOS DE VALDEVEZ ROSA BRANCO PENEDA ALVES - 104115 
REF ARCOS DE VALDEVEZ ROSA EIRA FONTE - 104112 
RFR ARCOS DE VALDEVEZ ROSA MARIA FERNANDES ROCHA - 105151 
RP ARCOS DE VALDEVEZ RUI PROENCA - 104092 
TRC ARCOS DE VALDEVEZ TERESA RODAS CERQUEIRA - 104108 
MA ARCOS DE VALDEVEZ MANUEL AMORIM - 105619 
AMSF ARCOS DE VALDEVEZ ARMINDO MANUEL SANTOS FERNANDES - 104787 
CRF ARCOS DE VALDEVEZ CASIMIRO RODAS FERNANDES - 104024 
ICCC ARCOS DE VALDEVEZ ISABEL CONSTAN€A C. CERQUEIRA - 104038 
RCM ARCOS DE VELDEVEZ ROSA CUNHA MONTEIRO - 104031 
MGCM BARCELOS MARIA GRACA CALDAS GRACA MARQUES - 104598 
PNPG BRAGA PARQUE NACIONAL PENEDA DO GERES - 105887 
MMG CABECEIRA DE BASTO MANUEL MENDES GONCALVES - 104140 
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ARG MELGACO ARMINDA GONCALVES 
LCA MELGACO LUCINDA ALVES - 105254 
SD MELGACO SARA DOMINGUES - 105424 
DMC MONCAO DINIS MENDES CUNHA - 104600 
GRF MONCAO GERALDINA RODRIGUES FERREIRA - 104668 
MAFD MONCAO MARIA ALICE FERNANDES DIAS - 104667 
CEB MONTALEGRE CENTRO EXPERIMENTAL DO BARROSO 
APL MONTALEGRE ANTONIO EVANGELISTA P. LOURENCO - 104423 
AADC MONTALEGRE ALBINO ARAUJO DIAS CANTO - 105064 
FJC MONTALEGRE FERNANDO JORGE CACHANDOLA - 105069 
JMPC MONTALEGRE JOSE MANUEL PEREIRA CARVALHO - 104410 
MR MONTALEGRE MANUEL RODRIGUES - 104823 
FS MONTALEGRE FRANCISCO SILVA - 104141 
APF PONTE DA BARCA ANTONIO PEREIRA FERNANDES - 104037 
ESAPL PONTE DE LIMA ESC SUP AGRARIA PONTE DE LIMA - 104057 
FM POVOA DE LANHOSO FERNANDO MACHADO - 104216 
MBCS POVOA DE LANHOSO MANUEL B. CUNHA SILVA - 103823 
ASM TERRAS DE BOURO ADELIADE SILVA MARTINS - 104585 
AFC TERRAS DE BOURO ANTONIO FARIA COSTA - 104580 
JJM TERRAS DE BOURO JOSE JOAQUIM SILVA MARTINS - 104586 
MFP TERRAS DE BOURO MARIA FATIMA SILVA PEREIRA - 104514 
ASP TERRAS DE BOURO ANTONIO SILVA GONCALVES PIRES - 104545 
JFD TERRAS DE BOURO JOAO PEREIRA DIAS - 104533 
JSA TERRAS DE BOURO JOAO JESUS SOUSA AFONSO - 104543 
MMD TERRAS DE BOURO MANUEL MARTINS DIAS - 104516 
AFMD TERRAS DE BOURO ANTONIO FARIA COSTA - 104580 
MAVC TERRAS DE BOURO MARIA ADELAIDE VIEIRA COSTA - 104684 
ACG VIANA DO CASTELO ASSOC CRIADORES GARRANOS/BARROSA S LUZIA 
AFF VIANA DO CASTELO ALICE AFONSO FERREIRA - 104770 
JVA VIANA DO CASTELO JOSE VIEITES ARAUJO - 104039 
RMDL VIANA DO CASTELO ROSA MARIA DOMINGUES LAGE - 104804 
VMSG VIANA DO CASTELO VICTOR MANUEL SOBREIRO GRACIO - 104056 
JDV VIEIRA DO MINHO JOSE DOMINGUES CARVALHO VIERA - 104605 
AAL VIEIRA DO MINHO AGOSTINHO ANTUNES LEITE - 103760 
APC VIEIRA DO MINHO ANTONIO BERNARDINHO PINTO CAMPOS - 103768 
ACV VIEIRA DO MINHO ANTONIO CARVALHO VIEIRA - 104215 
AJC VIEIRA DO MINHO ANTONIO JOSE COSTA - 103765 
ACP VIEIRA DO MINHO ANTONIO JOSE COSTA PEREIRA -  104561 
ASR VIEIRA DO MINHO ANTONIO MANUEL SOARES RIBEIRO - 103746 
AMDC VIEIRA DO MINHO ANTONIO MARTINS DE CARVALHO - 103812 
AO VIEIRA DO MINHO ANTONIO OLIVEIRA - 103753 
ATM VIEIRA DO MINHO AURORA FATIMA TRAVESSA MARTINS - 103776 
ARPC VIEIRA DO MINHO AURORA RIBEIRO PEREIRA CRUZ - 103800 
CCS VIEIRA DO MINHO CANDIDO JESUS CARNEIRO SILVA - 103764 
CCR VIEIRA DO MINHO CELESTE CARDOSO ROCHA - 103749 
DSM VIEIRA DO MINHO DOMINGOS SOARES MARTINS - 103807 
FJP VIEIRA DO MINHO FERNANDO JOSE RAMALHO PEREIRA - 103741 
HMCV VIEIRA DO MINHO HEITOR MAGALHAES CARVALHO - 103745 
JPR VIEIRA DO MINHO JOAO PAULO CARNEIRO RIBEIRO - 104689 
JAM VIEIRA DO MINHO JOSE ANTONIO MACHADO - 103743 
JLM VIEIRA DO MINHO JOSE LUIS MARTINS MAQUIEIRA - 103758 
MGB VIEIRA DO MINHO MANUEL GONCALVES BARBOSA - 103804 
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MAR VIEIRA DO MINHO MARIA ARMINDA PEREIRA RAMALHO - 103742 
MGLC VIEIRA DO MINHO MARIA GRA€A LOPES CARVALHO - 103737 
ASPD VIEIRA DO MINHO ADELAIDE SAMEIRO PEREIRA DIAS - 103754 
ACM VIEIRA DO MINHO ANTONIO CARLOS MARTINS - 104683 
APR VIEIRA DO MINHO ANTONIO PEREIRA ROCHA - 104336 
ARTG VIEIRA DO MINHO ARTUR GONCALVES - 104791 
FABC VIEIRA DO MINHO FERNANDA AGUIAR BARROSO CAMPOS - 104695 
FALM VIEIRA DO MINHO FERNANDO ABILIO LIMA MACHADO - 103740 
JAFL VIEIRA DO MINHO JOSE AMADEU FERNANDES LEMOS - 105121 
PMML VIEIRA DO MINHO PAULA MARIA MACHADO LOPES - 103761 
PDCF VIEIRA DO MINHO PAULO DOMINGUES C. FREITAS - 105567 
SMCP VIEIRA DO MINHO SERGIO MANUEL COSTA PEREIRA - 104906 
JSAF VIERA DO MINHO JOSE ANTONIO FERREIRA - 105119 


































































                        CAVALO (RACA GARRANA) Studbook               
 Page    1 
Restricted to:                 (Equus caballus)                         
        
 Locations: TERRAS BO/ 
======================================================================
============================================= 
Stud # | Sex | Birth Date  | Sire  | Dam   | Location | Date      | 




 78735    M         ~ 1994    WILD    WILD  MFP             ~ 1994    
MFP     Birth     PILOTO           
 
 78757    M         ~ 1992    WILD    WILD  MMD             ~ 1992    
MMD     Birth     GRILO PASTOR     
 
 78901    F         ~ 1984    WILD    WILD  MFP             ~ 1984    
MFP     Birth     ROLA             
 
 78903    F         ~ 1990    WILD    WILD  JFD             ~ 1990    
JFD     Birth     ANDORINHA        
 
 78911    F         ~ 1988    WILD    WILD  JSA             ~ 1988    
JSA     Birth     MINHOTA          
 
 78919    F         ~ 1989    WILD    WILD  ASP             ~ 1989    
ASP     Birth     CAL€ADA          
 
 79066    F         ~ 1989    WILD    WILD  JJM             ~ 1989    
JJM     Birth     ROLA             
 
 79073    F         ~ 1982    WILD    WILD  AFC             ~ 1982    
AFC     Birth     CARRICA          
 
 79884    F    19 Jun 1997   78757   78911  JSA        19 Jun 1997    
JSA     Birth     QUOCA            
 
 79887    F    19 Jun 1997   78757   78903  AFMD       19 Jun 1997   
AFMD     Birth     QUAQUA           
 
 79899    F    19 Jun 1997   79064   79073  MAVC       19 Jun 1997   
MAVC     Birth     QUARESMA         
 
 79901    F    19 Jun 1997   79064   79066  JJM        19 Jun 1997    
JJM     Birth     QUANARIA         
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 91460    F     1 Mar 1997   78735   78901  MFP         1 Mar 1997    
MFP     Birth     QUE-LINDA        
======================================================================
============================================== 

















Compiled by: FERNANDA CIPRIANO 
          
Data current thru:             REGIONAL                                 
      
























           Location Glossary - CAVALO (RACA GARRANA) Studbook         




AFC        ANTONIO FARIA COSTA - 104580                    
    Terras De Bouro, Portugal 
AFMD       Antonio Fernandes Martins Dias - 104512  
           Terras De Bouro, Portugal 
ASP        Antonio Silva Goncalves Pires - 104545   
           Terras De Bouro, Portugal 
JFD        JOAO PEREIRA DIAS - 104533               
           Terras De Bouro, Portugal 
JJM        JOSE JOAQUIM SILVA MARTINS - 104586      
           Terras De Bouro, Portugal 
JSA        JOAO JESUS SOUSA AFONSO - 104543         
           Terras De Bouro, Portugal 
MAVC       MARIA ADELAIDE S. VIEIRA COSTA - 104684  
           Terras De Bouro, Portugal 
MFP        MARIA FATIMA SILVA PEREIRA - 104514      
           Terras De Bouro, Portugal 
MMD        MANUEL MARTINS DIAS - 104516             
           Terras De Bouro, Portugal 
 
 




Anexo VII – Exemplos de Pedigree Chart Report: “Sporting” (89057); 
“Tontinho” (89058); “Tornado” (89125) – Indivíduos Consanguíneos 
Pedigree Chart Report 
CAVALO (RACA GARRANA) Studbook              
Page    1 
====================================================================== 
Taxon Name: EQUUS CABALLUS                              Studbook 
Number:  89057 
====================================================================== 
  WILD      WILD      WILD      WILD    
    \        /          \        /     
     \      /            \      /     
   dam\    /sire       dam\    /sire 
       \  /                \  /     
        \/                  \/     
      88071  +            88065 *+           WILD                WILD    
      AFRICANA            ATALAIA                                          
          \                /                      \                /     
           \              /                        \              /     
            \            /                          \            /     
             \          /                            \          /     
              \        /                              \        /     
               \      /                                \      /     
             dam\    /sire                           dam\    /sire 
                 \  /                                    \  /     
                  \/                                      \/     
                88821  +                                88065 *+ 
                POCAHONT                                ATALAIA  
                      \                                /     
                       \                              /     
                        \                            /     
                         \                          /     
                          \                        /     
                           \                      /     
                            \                    /     
                             \                  /     
                              \                /     
                               \              /     
                                \            /     
                                 \          /         Sex: Male 
                                  \        /   Birth Date: 10 Apr 1998 
                                   \      / Last Location: EPDR      
                                 dam\    /sire  ouse Name: SPORTING        
                                     \  /          Tattoo:                 
                                      \/         Tag/Band:                 
                                    89057    
  
+ Wild-caught... * Appear more than once... 
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                             Pedigree Chart Report 
                         CAVALO (RACA GARRANA) Studbook             
Page    1 
======================================================================
Taxon Name: EQUUS CABALLUS                              Studbook 
Number:  89058 
====================================================================== 
  WILD      WILD      WILD      WILD    
    \        /          \        /     
     \      /            \      /     
   dam\    /sire       dam\    /sire 
       \  /                \  /     
        \/                  \/     
      88696  +            88065 *+            WILD                WILD    
       TRAPA              ATALAIA                                          
          \                /                      \                /     
           \              /                        \              /     
            \            /                          \            /     
             \          /                            \          /     
              \        /                              \        /     
               \      /                                \      /     
             dam\    /sire                           dam\    /sire 
                 \  /                                    \  /     
                  \/                                      \/     
                88786  +                                88065 *+ 
                PENETRA                                 ATALAIA  
                     \                                  /     
                      \                                /     
                       \                              /     
                        \                            /     
                         \                          /     
                          \                        /     
                           \                      /     
                            \                    /     
                             \                  /     
                              \                /     
                               \              /     
                                \            /     
                                 \          /         Sex: Male 
                                  \        /   Birth Date: 10 Apr 2000 
                                   \      / Last Location: EPDR      
                                 dam\    /sire House Name: TONTINHO        
                                     \  /          Tattoo:                 
                                      \/         Tag/Band:                 
                                    89058    
  
+ Wild-caught... * Appear more than once... 
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                            Pedigree Chart Report 
                         CAVALO (RACA GARRANA) Studbook             
Page    1 
====================================================================== 
Taxon Name: EQUUS CABALLUS                              Studbook 
Number:  89125 
====================================================================== 
  WILD      WILD      WILD      WILD    
    \        /          \        /     
     \      /            \      /     
   dam\    /sire       dam\    /sire 
       \  /                \  /     
        \/                  \/     
      72020  +            72030 *+           WILD                WILD    
      ANDORINH            GARANHAO                                         
          \                /                      \                /     
           \              /                        \              /     
            \            /                          \            /     
             \          /                            \          /     
              \        /                              \        /     
               \      /                                \      /     
             dam\    /sire                           dam\    /sire 
                 \  /                                    \  /     
                  \/                                      \/     
                83094  +                                72030 *+ 
                RICARDA                                 GARANHAO 
                     \                                  /     
                      \                                /     
                       \                              /     
                        \                            /     
                         \                          /     
                          \                        /     
                           \                      /     
                            \                    /     
                             \                  /     
                              \                /     
                               \              /     
                                \            /     
                                 \          /          ex: Male 
                                  \        /   Birth Date:  2 May 2000 
                                   \      / Last Location: PDCF      
                                 dam\    /sire House Name: TORNADO         
                                     \  /          Tattoo:                 
                                      \/         Tag/Band:                 
                                    89125    
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